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INTRODUCTION

This compendium and the accompanying floppy diskettes are Lheresult of an effort to compile
and rapidly publish all relevant molecular data concerning the human immunodeticiency viruses
(HIV) and related rctrovi.ruses The scow of the compndium and database is best summtuized by
lhe five pans that it comprises: (I) HIV and SW Nuclmxidc Sequences;(H) Amino Acid Sequences;
(111)Analysa: m Related Sequew.s; and (V) Database Communications. I.nformarion within
all the parts is u@am.t at least twice in each year, which accounts for the modes of binding and
pagimsdonin the compendium.

While his publication could take the form of a review or sequence monograph, it is not so
conceived Instead, the literature from which the dalabase is derived has simply ken summarized
and some elementary compwtional analyses have been performed upon the data. Interpretation
and commentary have Ix?emavoided insofar as possible so that the reader can form his or her own
judgments concerning the complex information. In additicm to the general descriptions below of the
parts of the compendium, the user should read ttw individual introductions for each part

Part I. HIV and SIV Nucleotide Sequence& Annotated nucleic wid sequencesof HIV and

SIV are presentedin a form close to that of the GenBank Sequence Library. Our few mod.iiications
of standardGenBank format were instituted m better se.methe particular community for which this
dmbase is intcnckd.

The LOCUS name rx identitiw of an entry may differ stightty from Ihat found in the ~enBank
or EMBL libmrles, but the ACCESS1ON numbers are identical for cnh’ics in all ttuw databases.
Thus each enuy is universally and uniquely traceable. 7Te SOURCE line provides some information
atmut the infectivity cmbiological activity of the molecular clone from which a sequence has Ix8n
derived REFERENCES arc limited to Ihemture or f.msmal cmnmuniatlons having aulhonty for
[he criginal squcnce &@ rcfcmnccs that review sequenceinformation, or that shed light Iigh[ upon
tic function or variation of coding and regulatory sequences,are now Iistul in Part V.

Entries in Part 1 are annomtcd within the sequence, while LheirGenBank or EMBL-fonntutcd
versionson the floppy diskettesmake use of FEAI’URES tables. lle hard-copy &-notation includes

coding regions, regulatory structures,splice sites, and other featuresof functional sigl:i(lcancc. The
authority for this annotat.lon is largely invariance, the rccu.mcnccof pauerm such as TATA and
AATAAA. Although our pmctice has been to conscrvatlvcly annotate, we caution the user aguinsl
docilhy: mqucncc information regarding wanscripts,for example, Is far from sadsfacto~ or complctc
at this time,

Previous releases of Ltredatabase included referemc sequences, or consensus sequencm to
replace those, Because many rcscmhers find tho nucleollde sequence alignments helpful, wc arc
now elcdng to publish those Ir. Part 1. Fcw further infomlatlon alxrul thm alignments and Lhcir
conscruussqwlces, refer to the hmcrddon to Pan 1.

Part 11. Amino Add Sequencm This sectioncontains In allgnmcnl the amino acid scqucnccs
of M known coding regions and open reading frame-sof HIV. 1, HIV-2 and SW’S, Consensus
scqucnm and AACC consensus-llkc patterns arc given with their reqxctivo alignments. protein
prmxsslng slt~ arc annotated when known. Again, tic reader should consult the inuoductiorr 10
Part [1 for further cxpiunation of the prcscntatkm and unrromtlrmof Ihc nmlno u id scqllcnccs,

Purl Ill. Anulysk. “llsissection is open-cnchxtwilh the rxm!urairulhul the wqucncc urudyscs
imd compildons he husic d of intcrcw to tic dlvcrsily or users. Cun-mly, the tinulvws Include
ncw dims~rtninlng m coding regions :UNIhmscripts no[ heretofore rcpwhxt: surnmuriu$of prt)[cin
v{lri:lhility; und moimulw c’~olu[imuu-ypu[mmsOf [he vurious regions O( the IIIV uml SIV gcmmws.
A lor~c !iurvcy of protein sirniluritics and homok)gics is plunncd f’ortie summer rclcnsc In 1990.

ill
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Part IV. Related Sequences. With the exception of the coding sequence for tie human T4
surface receptor, this section contains nucleic Kid sequenem of Ientiviruses and olher retroviruses
reheal to HIV and SIV. Enmies are presented in the same format as Part I entries.

Part V. Database Communications. This part rmnsisrsof a printed supplemental reference
list and diskettes. The supplemental referenee list contains soa.tied “secondary references” that
review sequenceinformation and shed light upon lhe function or variation of ceding and regulatory
sequerces. WIUr this edd.ion, the list has been expanded to include litemmre pertaining to ‘Ac
immunology of HIV, We welcome user inpuI to help ensure the eornpletenessof lhis lisL

The llcppy dkkeues contain & nuleic xid squences horn Part I and Part IV and the trans-
lated amino acid squemxs of coding regions. For the most current information regarding daabxe
files, see the FUWD.ME tile on txh diskeue. Nuelcoride entries are presented in GemBank format
for North American users and in EMFJL famat for European usem (unless otherwise requested).
Similarly, amino acid squertces arc in eittwr PIR or Swiss-Prot fmna The disketla themselves
are eittw 5.25” IBM-LXX format or 3.5” h&intosh formaI, depndlng upn what has been re-
quested. If there is any trouble using these files with software de-signal to work wilh the fomwt we
have senL please let us know the name of the program you arc using and the file that it could not
handle.

We are prepared to quickly enter bwh protein and nucleotide squences into this dalabasc
and, in tie case of nuclecxide squenm, oversee their entry into the GenBank and EMBL libraries.
Submissionof unpublishedseqwncex is invited and encouraged, Squence daM or inquiries regarding
the databaseshould be LUkh’CSSCd to

Gerald Myem
‘fl’mmt.ical Divisicm
T-10, MS K71O

IAS Alamoa, NM 81545

(505)-66 s-0480; fax (505)-665-3493
e-mail: glm%lifc@lanl.gov

A short glossary follows.
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GLOSSARY
HIV/SIV PROTEINS

Name ~ical Size Function Localization Immunogenicity

~AG

POL

ENv

TAT

REv

VIF

VPR

VPu

P551P17/P241’P7

p66@ltp32

gp120/gp41

p16/p14

p19

p23

plo-15

p16

NEF p27-P25

VPx p12-16

TEv p28

structural capsid
proteins

viral enzymes

extanal viral
glycoproteins

viral
aansactivator

RNA tR311SpOm

stability and
utilimion facta
(@usphofmxcin)

promotes virian
infectivity

unknown, a virion
protein also called
‘~’ (rapid)

promota extra-
*UULW release
of Viral pl,rticla
(phosphoprotein)

unknown
(myristoylaled
protein)

unknown, a virion
protein

tripanite lat-cnv-rev
prmin (found in LAV/
IIIb)

Virion

virion

plasma memlbracR
virion envelope

primalily in
nuclcdus/nucleus

primarily in

nucledudnucleus

(301gi?

viricm

intcgd
membrane protein
only found in HIV-1

cytoplasm,
plasma mcmlxane

Virion, only found
in HIV-2 and SIV

7

H

H

H

L

L

L

M

M

H
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LTR -

TAR -

RRE -

CRS -

LNs -

GAG -

POL -

ENV -

TAT -

HIV GENOMIC 5TRUCTLJRAL IZL13MENTS

Icing terminal repeat, the DNA sequenceflanking the genome of integratd proviruses;

contains impmlant regulato~ regions, especially those for Wwcripciona.1 9W and

polyadenylation,

target sequerw for viral tranwctivation. the binding site for TAT protein and possibiy
cellular proteins; consistsof approximately the first 45 nucleotides of the viml MR.NAs
in HIV-1 (or ti ti.rst100 nuc-emtidesin HIV-2 and SIV). TAR forms a hairpin stem-imp
strwmre with a side bulge; he bulge is necessary for TAT binding and function.

(also known as CAR) REV reqmsive element, an RNA element encoded within the
ENV region of HIV-1, consisting of approximately 200 nucleotides. The RRE is nec-
essary for REV function; approximately seven binding sites for REV exist within lhe
RILE RNA. Other lentivituscs (3-W-2, SW, visna) have similar RR.E elements in similar
locations within ENV, and HTLVS have an analogous RNA element (RXRE) saving
the same purpose within Ihei.r LTR: R.RE is the binding element for REV protein, and
RXRE is the binding element for the Rex protein. RRE and RXRE thus form complex
secondary structures imptant for specific protein binding.

cis-acti.ng repressive sc@enccs postulated to inhibit structural ptwein Fxpression in the
absenceof REV. Their exact Iocadons and function have not beer. defined; sptice sites
have been postulated as CRS sequences.

“instability” RNA sequencesfound within the structural gem~ of HIV-1 and of other
complex removi.ruses.Multiple elements appar to exist within the genom, onc of @e
best characti elements spansmdeotidcs 414 to631 in the CIAO region of HIV-1.

GENES AND GENE PRODUCTS

groupspccit3cantigensor capsidprcxeins;the prccumoris the p55 mydstoyltucd protein,
which is proccssti to p 17 (MAfIIx) p24 (CApsid) and p7 (Nwle.oCapsid) p’twins by

the viral prow. Other small prwins are genefated from the gag polyprotein.

generates the viral enzymes proteasc, reverse lmnscripLascand integrase after the pro-
cessingof a CIA(3-K)L precursorpolyprotein by the viral prow; ~AC)-POL precursor
is @ud by ribosome frurneshifting.

viral glycoprr)~ins produced as a ~wmor (gp 160) and paxsscd to the external gly-

coprotdn gpl 20 and I.he transmembrane glycoproteln gpl 1. The mature proteins me
held together by noneovakmt intendons; as a remlL a substantialamount of gpl 20 is
rclawd in the medium. Gp120 contains the binding site for M CD4 receptor.

transdvstor of HIV gene cxprmsion; one of he lwo netxssary viral regulatory fac-
lors (TAT and REV) for HIV gene expression. TVo forms arc known, TAT- Icxon
(minor form) of 72 amino acids, and TAT-2cxon (mapr form) of 86 amino &ids.
‘fhc ehmrophoretic mobility of these two forms in SDS gels is aiwru.dous; they are
npprmimately 16 kD ond 14 kD in wcig!tl. Low Ievcls of both proteins are found
in pwslstcnt.ly infected CCIIS, TAT Is localized primarily in the nuclcolushucleus; i[
xts by binding 10 the TAR RNA clcmcnt and activating transcription from [hc LTR
prornowr, Pm?[-transcripliomdcffccL’iof TNr huvc txcn postulald

vu
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REv -

vlF -

VPR -

vPu -

NEF -

VPx -

TEv -

the second necessary regulatory fztor for HIV expression. A 19kD phosphoprotein
lcdized primarily in the nucleolus/nucleus,REV actsby binding to RRE and promoting
the nuclear export, Wabil.izarionand utilization of the virat mRNAs containing RRE.

viral infectivity factm, typically 23 klZ required for the efficient transmission of cell-
free ViIUS in tissue culture. In the abse.nccof VIP, the produced vial particles are
defective, while the cell-to-cell transmission of virus is not tiected significantly. It
has * mpcrted that the rxllular Iocalhtion is in the (301gi (VW is nti found in the
Vitim).

virion-associated protein of unknown timcticm found in I-IN-l, HIV-2, SIVnw, and

SIVITUNZ typically 15kD. May be homologous to VPX. Also called ‘RAP’ for rapid.

“oUt” protein that promcm extracellular rel~e of viral @clcs. Found only in HIV-

1. Intcgml mernbrancphosphoproteinof 16k~ similar to M2 protein of inflwmza virus.
It may be involved in ENV maturation. It is not found in the vh-ion.

approximately 27 kD non-virion protein found in the cytoplasm of infected cells. Po-
tentially rnyristoylated and associated with the inncx plasma membrane. One of the
Iirst HIV proteins to be poduccd in the infected cells, it is the most immunogenic of
W wx.ssory proteins and may be used in the future fcwdiagnosis and staging of the
disease. NEF is dispmable and probably suffers counter-selectionduring ex vivo viral
propagation. Recent evidence suggats that SIV NEF is required for viral propagation
in vivo.

virion protein of 12 k.D found only in HW-2/SIV and SIVAOM; not in HIV-1 or
SIVmnd. Function unknown. VPU~X may be used to distingtiish between HIV-1
and HIV-2 infection. (VPX may have some homology with VPR.)

(also known as tnv) a tripanite 28 kD viral phosphoprotein @uced very early in
infection by some HIV-1 strains. Found primarily in the nucleolus/nucleusi. TEV
retains the fust exon of TAT, a small part of ENV and the second exon of REV. It
ha9 both TAT and REV functicm in the same polypcptide and w functionally replace
both essential rcgutatory proteins of HIV-1.

STRUCTURAL PROTEINS - the productsof GA(3, POL and ENV ,genes, which are essential compo-
nenL9of the retroviml particle.

REGULATORY PROTEINS - TAT and REV proteins of H! VISIV and TAX and REX proteins of
HTLVs; essential for viral expression in infected cells.

ACCESSORY PROTEINS - tiditional (non-rcgulatofy) virirm- and ncm-vithn-umhted proteins
@d by HIV/SIV -VitlMU: VIP, VPR, VPU, VPX, and NEF. Although thO

XCCWXY proteins am not neccssaq fof viral popagatbn in tisstm culture, they have
been consent-d in the different isolatu; thisconscmitbn and experimental obscmations
suggest that their rote in vivo u very impcxi.mw

COMPLEX RETROVIRUSES - retroviruses regulating their cxpwssion via viml fmors and ex-
pressing additional proteins (regulato~ and =essoty) cwential for their life cycle.
The following figure shows tie extent of :his complexity as manifested 1P multiple
transcriptsand alumuttive forms of tat nnd rev proteins; for II fullu presentation of lhc

information in this figure, we III-22 of SEP 90.
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HIV and SIV
Nucleic Acid Sequences

Nucleotide squewe alignments were gemerated using the PIMA program developed by Randy

Smith and Temple Smith, MBCRR, Dana Far&r Cancer Institute, F!!ard School of Public Health,

Boston, MA 02115,(617)-732-3746. By this approach, a FKoteinpawn is created which then serves
as a template for Lhenucleotide sequencealignmenL Handditing, when required, was done with

the MASE program (also provided by the MBCRR; see R. F. Smith ard T. F. Smith, PNAS 87:

118-122 1990).

WW a few exceptions, only full-length coding squerws wm included in these alignments.
Mixed case wnsensus squences are used as the reference sequences for exh alignment. Upper

case Iaters indicate 100% constmiition of nuleotide bases in a given position of the alignment,
and lower case Ietlers represent bases conssrved in at least 50% of the squences. Tb reduce the
alignment unc-tmaintywith the large HIV-1 set, sub-groupsof North American and African sequences
were constituted and consensussequenceswere generated for each. The highly divexgent SIV<pz
sequence (Huet et uf., h’afure 345: 356-359 1990) was not included in the consensussequencesfor
the HIV- 1 alignments. Large deletions, if present in only one squence (i.e., the HIV2nihz ncf coding
region sequence), were also ?xcluded from Ihe consensussequences. The co mnsus sequencesin
this edition take into xcoum two unpublishedsquences which were nw preseIked in lhe alignments.

The authority for some of the annotation is limited largely to invariwicc-the recurrence of
patterns s~h as AATAAA, fcr example. The rc.ader should be CaUtiO17J in drawing upon this

informaticm. In particular, the annotation of splice siw is tcmtatNe: rhen’ is a fluny of wmk going
on now in this area (see the GLOSSARY and also III-21 and followin~ pages of SEP 90).

Only new ad revised squences are reponed as entries h this section. Otherwise, squence

entries born previous years are presented in the 1990 compendium and in the new GenBank format
on the floppy diskeues.

I-A- I
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PART 1. HIV and SIV Nucleic Acid Sequences

Introduction . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . I- A-1

Ccmtents . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ...1-A -2

A. HIV-1 Sequences

NwlatiWti~men&of~V-19&nm . . . . . . . . . I- A-3

HTVIAI (K02013; M64186-190; M64194-198; M64203-223) . . . 70

HIVNL43(M19W1) . . . . . . . . . . . . . . . . . ...76

HkVJB!31(2f57447) . . . . . . . . . . . . . 0......80

HIVJB02 (X57450) . . . . . . . . . . . . . . . . . ...83

HIVJB03 (X57465) . . . . . . . . . . . . . . . . . ...89

HIVBAL(M68893) . . . . . . . . . . . . . . . . . ...92

HIVADA(M60472) . . . . . . . . . . . . . .0.....95

H,VSWB40(M27951 ;M27!M6). . . . . . . . . . . . . . . 96

HIVSWB88 (M27952; M31462; M27947; M58206) . . . . 0 . , 97

HIVM77, HlVV77, H1V177 (Pending). . . . . . . . , . . . . 100

HIVM82, HTVV82, HIVTli2(Pendi.ng). , . . . . . . . . 0 , . 103

HIVNJA(M61028 -M6IO45) . . . . . . . . . . . . . ...117

HIW455(M62320), . . . . . . . . . ., . . . . . ...122

HIVSF170(M66535 ;M66533). . . . . . . . , . . , . . . . 126

HIVCBL4(M63474; M63475) . . . . . . . . . . . . . . . . 129

B. HIV-2 and Related SIV Sequences

Nuclcoddc Alignmems of HIV-2 and SW Sequences . , , . . I - B -1

HIV2D194(J04542; X52223) . . . . . . . . . . . . . , . . 58

C. SIVAGM and SIVMND Sequenca

NwlatiWAli~~uofAOMSqm~ , . . . . . . . , I- C-1

SIVAGM677(M66437) .,....... . . . . . . . ...22

SIVMND121 (M62883; M62M34) . . . . . . . . . . . . . . . 26

1.A-2
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Authority for the annotation is given on pages I-A-4 through I-A-9 of APR 90.

CONSENSUS1 TGGAaGGGcTAaTttacTCcCaaaaaAGACAaGAtATcCTTGATcTGTGGaTctAcrACACACMGGCTA

HIVLAI ---- ---C--A-TCAC--C-AACGA-----A--T--C------C-----A-CT-C--------------A

HIVHXB2R ---- ---C--A-TCAC--C-UCGA-----A--T--C------C-----A-CT-C--------------A

HIVMN ---- ---T--A-TTAC--C-WG-----A--C--C------C-----G-CT-C--------------T

HIVBRVA ---- ---C--A-TCAC--C-MCM-----A--T--C------T-----G-CT-T-------------A

HIVSC ---- ---C--A-.CAC--C-AGAGA-----A--T--C------C-----A-CT-C--------------A
HIVJH3
HIVBAL1 ---- ---C--A-TCAC--C-~-----A--T--C------T-----G-CT-C--------------A

HIVJRCSF ---- ---C--A-TTAC--AGMGM ----- A--T--C------C-----A-CT-C--------------A

HIVJRFL ---- ---C--A-TCAC--A-AG~-----A--i--C------C-----G-CT-C--------------A

HIVOYI ---- ---C--A-TTAC--C-AGW-----A--T--T------C-----G-CT-T--------------A

HIVSF2 ---- ---C--A-TTGG--C-~GA-----A--G--C------C-----A-CT-C--------------A
HIVNY5CG ----A---C--A-TTGG--C-MGA-----A--T--C------C-----A-CT-C--------------

HIVNL43 ---- ---C--A-TTGG--C-~-----A--G--C------C-----A-C~-C--------------A
HIVSF162 ---- ---T--A-TTAC--C-~A-----A--T--C------C-----A-CC-C--------------A

HIVCDC4 ---- ---C--G-TTAC--C-MCM-----A--T--C------C-----G-CT-C--------------A

HIVSF33 ---- ---C--G-TTAC--C-~-----A--T--C------C-----A-CT-C--------------A

I-iIVHAN ---- ---T--A-TTAC--C-CW-----A--G--C------C-----G-CT-C--------------A

HIvshu0d4 ---- ---C--G-TCAC--C-MM-----A--G--C------C-----G-CT-C--------------A

HIVRP ----T---C--G-GTTC--C-AGM-----A--T--C------C-----G-TT-C--------------

CONSENSUS2 TGGA?GGG?TAaTTt??TCcaaqAaaAGAcaAGAaATCCTtGAtCT?TGGGTcTAcaAcACaCAaGGctt

HIVELI ---- ---C--A--TGG--CM-AG---CA---G-----T--T--T-----C--CA-C--A--A--CATA

HIVZ2Z6 ---- ---C--A--TG~--~-CA---TA---C-----T--T--T-----C- -CA-C--A--A--CATA

HIVNDK ---- ---C--A--TGG--CUG-M---CA---G-----T--T--T-----C--CA-C--A--A--CATA

HIVt4AL ---- ---T--G--TGG--CCCA-M---CA---A-----T--T--G-----C--CC-C--A--A--CTAT

HIVU455 ---- ---T--A--CAC--A~G-A\---CA---A-----T--T--G-----C--TC-C--A--A--ATTT
HIVSF170 ---- ---T--A--TAC--CAGG-GA---CA---A-----T--T--G-----C--CA-C--A--A--CTAT
HIVZ321 ---- ---C--A--TAC--CMG-U---CA---A-----T--C--G-----C--TC-T--A--A--CTTT
HIVANT70 ---- ---T--A. -TAC--CCAT-M---GC---A-----G--T--T-----G--TA-C--T--G--ATTA

SIVCPZ ---- ---T--G--TAC--CAGG-GA---CA---G-----T--C--C-----C--TC-C--A--A--CTTA

- AP-1 - - AP-1 -

CONSENSUS1 cTTCCCTGAtTgGCAGMcTACACAcCAGGqCCAqGqatCAGATacCC?AcTGaccttTGGATGTGCTt

HIVLAI c --------T-G------c------A7---G---G-GGT-----A7-- .-c--AccTT-----------A

HIVHXB2R C--------T-A------C------C----G---G-GAT-----AT--- -C--ACCTT-----------A

HIVMN c --------T-G------C------C----G---G-GAT-----AT-- .-C-.ACCTT-----------T

HIVBRVA C--------T-G------AT-----C----G---G-GGT-----AT-- .-C--ACCTT-----------T

HIVSC c --------T-G .-----C---.--c.---G.--L-GAT- ----AT--c-c--TGTTT-----------T

HIVJH3

HIVBAL1 c- -------T.C------C------C----G---G-GAC-----TT-- .-C--A :CTT-----------T

}IIVJRCSF C--------T-G------TT-----G----A---G-GGT-----TT-- .-C--ACCTT-----------T

HIVJRFL C--------T-G------C -.----C----G-- -G-AAT.---.TT --m-T--AccTT- ----------T

HIVOYI T --------T-G------C------C----G---G-GAT-----AT-- -C--TGCTT-----------T
HIVSF2 c --------T-G------T------C----G---G-GAT- ----AT--, -C--ACCTT..--.-------T

HIVNY5CG C--------T-G------C------C----G---G-GAT-----AT-- .-C--ACCTT-----------T

HIVNL43 c --------T-G------c------AT---G---G-GAT-----AT-- .-c--AccTT-----------T

HIvSF162 c--- -----T-G------C------C----G---G-GAT-----AT-- .-C--ACCTT-----------’f

H1VCDC4 c --------T.G------c------TC---G---A-GAC-----TC-- .-c--AccTT-----------T

tlIVSF33 c --------T-G------C------TT---G---G-GGT-----TT-- .-C--ACCTT-----------T

HIVHAN c --------T-G- ----C------C----AT--G-GGT-----AT-- .-C--ACCTT-----------T

IIIVSWB8E4 C--------T-G------GG-----C----G---G-GAC-----GG-- .-C--ACCCC-----------T

IIIVRF c ‘-------~-G------C------C----G---G-GAC- ----AT--. -C--ACTTT-----------T
CONSENSUS2 CTTCCCtGATTGGCAqAAcTACACACCAGGqCCAGGqAtcAGaTacCC, ACTqaccTTtGGATGGTqcTt

IIIVELI ------T--------A--c-----------G-----G-Tc--A-AT-- .---AAcc--T-------Gc-A

Hrvz2Z6 ------T- -------G--C-----------G-----G-TC--A-AT-- ,---GACT--T-------GC-T
IIIVNDK ------ C--------G--C-----------G-- ---G-TC--A-AC--. ---CCCC--T-------CC-T
IIIVMAL ------T--------G--T- ----------(;-----(;-TT- -A-TC--, ---GACC--C---- ---GC-T
IIIVIJ455 ----- -’r--------f;--T-----------G-- ---A-T[.--.A-,c--, ---AAcA--T---- ---Gc..A

lllvsl~l 70 ------T--------(;--l’- --- -------(;----.-[;-(’[’--A-r(: --, ---),A[:r--’r..---- .-[;c:-T

Illv?, )>l ------T-.-------(:-c:- --------- (;----.[; (’I’--A(AC:T(;T --C:T(;T--T- ..-----1;(”-T

IIIVANTJO ----- _ T--------(; -,” -. --- ---- --A-- ---A-f”f’ --(:..I’[”- -( :A(:A:T(:A--T ----- --’I’(; .’I’

:IVCIJ7, ------’Y--(’-- ---(;--I:- --- --A----A-----A [“A--A- ~(”--. ---(’T(;T--T -------(:(:.1’

70

70

70

70

70

69
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HIV-1 LTR

cONSENSUS1

<I VLAI

HIVHXB2R

IIIVMN

HIVBRVA

HIVSC

HIVJH3

HIVBAL1

HIVJRCSF

HIVJRFL

HIVOYI

HIVSF2

HIVNYSCG
HIVNL43

HIVSF162

HIVCOC4
I’IIVSF33

HIVHAN
H1!,sWBuH~

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNOK

I{IVNAL

I’IIVU455

HIVSFl~o

H1VZ321

iiIvANT70

SIVCPZ

- AP-1 - c--

CAAGcTAGTACCAqT . . .tgAgC~GagaaqgtagaaqaqqccaatgaAggAGAGUcaaCaGccTGTtA

c---- -------- G-. ..TG-G---- AT~GGTAGAAGAGGCCAATAA-GG------CCT-T-CT---T-

C..-. -------- G-.. . TG-G ----AGAAGTTAG~GUGCCIWCPA-GG------CCT-T-CT---T-

c---- -------- G-.. . TG-G ----AGUGATAGAAGAGGCCA.ATAA-GG------CCT-?-CT---?-

c---- -------- G-.. .TG-G---- AGUGATAGAAGAGGCCAATGA-GG- -----CAA-A-TT- --T-

C---- -------. G-.. . TA-A ----AGAAGATAGAAGAAGCCAATGA-GG------CCT-T-CT---T-

c---- -------- G- . . .TG-G ----AGAAGGTAGtiGAGGCCAATGA-GG------CCT-C-CT---C-

c---- ------.- G-.. .TG.T----AG~GGTP,G~GAGGCC~T~-GG------Cm-.T-CT---T-

C---- ------.- G- . . . TG-G ----AAAAGGTAGAAGAGGCCtiTGA-GG------CT-T-CT---T-

T---- -------- A- , . .GG-T-.--AccAGGTAG~GAGGcc~c~-GG------cM-A-cT-_-T-

c---- ----...- G- . . ,TG.G---.A~GGTAGAAGAGGccAAT~-GG------cm-A-cT---T.
----T ----- ---G-. . .TG-G ----GGCAGGTAGAAGAGGCCAATGA-GG------CT-T-CT---T-

T---- --.--..- G-. ..AG-A ----AGCAAGTAGAAGAGGCCWTA-GG------GCT-T-CT---T-
C.--- .------- G- . . .TG-T----ATTATGTAG~GAGGcc~TGc-GG----.-cm-A.cT.--T-

----c ----- ..--c-. . .TG-G ----AGCAGGTAGMGAGGCCtiCGA-GG------CCT-T-CT---T-

T---- .--.-.-- G- . ..AG-G---- AGAAAGTAGAAGAGGCCAATGA-GG------CM-A-CT---T-
---- ---.----G-. . .TG-A----AT . . . . . . . . . . . . . . . . . . TGA-GA------CCC-T-CC---T-

c---- -----..- G- . . .CG-G-.--AGAAGGTAGAA~GGCCAATGA-GG-----.C~.A-r-T.--T-

c---- -------. G- . . .TG-G ----ATAAGGTAGUGAGGCCACTGA-GG------CCT-T-CT---T-

caAqcTAGTACCAqT???tqacctiqaqGaaGtAqa?qa?GccActqaaqGaGAGaacaac?qccTqtTa
CG-GC--------G-. . .TGATCC-CAG-AG-T-GAAGM-AC-CTGAAG-A---ACCAACAGCT-GT-A
CG-GC--------G-. . . TGATCC-CGG-AG-T-GAAGAG-CC-C'TGA.AG-A---ACCAACTGCT-GT-A
cc-Gc ----- -.-G-. . . TGATCC-CAG-AG-T-G~GAG-CC-CTGAM-A---GACUCTGC7'-GT-A
TA-GT--------A-. . .GAGTCC-GAG-M-T-GAGGAG-CC-ATGMG-A---AACAACTGTC-GT-A
cA-Gc ----- .--G-. . .TGATCC-GCT-AA-T-GAGGM-CT-CTGGAG-A---MCAACAGTC-t.- -A
CA-GC--------G- . ..TGATCC-UG-GA-T-GAGUG-AC-CGGTGG-A---ACCUCAGCC-AT-A
CA-GC--------G- . .. TGATCC-AGA-~-T-GAG~-CC-ATACAG-A---UCUCTGCC-G?-A
TA-AC --------G-GTCAGUGA-~G-CA-A-AGACTA-GA-ATACAT-T---AGGGCTUTC-CC-G
CA-AC ----G--CC-GACAGA. . . GGAGCAG-T-GAACAA-CC-ATGAAG-A--TUCAACTGCC-GT-G

NFAT-1 .->

:IJNSEKSUS1 CAcC:tatqaWCtGcATSGqAt~AtGACcCqGAGaaaGUGTqtTaqtqTGGAaGTtTGACAqCcqcC

HIVLAI --C--TGTGA---T-C----A-TG--T---C-T---AGA-----GT-AGAG. ---G--T-----G-CGC-

H1VHXB2R --C--TGTGA---T-C----A-TG--T---C-G---AGA-----GT-AGAG----G--T-----G-CGC-

li1V14N -- --~ATGA---A-C----.-TG--T---C-G---AGA-----GT-AGTG.---A--C-----G-CAC-C
I{IVBRVA --C--TATGA---A-C----A-TG--T---C-G---AGA-----GC-GCAG----G--T-----G.CGC-
IIIVSC --C--GATGA---T-C----G-TG--G---C-G---AGA-----GT-AGAG----G--T-----A.CGC-
ilIVJ113

IIIVIIALI --C--TATGA---T-C----G-TC--T---C-G---&\---.-GT-AGCA----A--T----.G.AGC.

IIIV.JRC5F --C--TATGA---A-C----A-TG--C---C-A---UG-----GT-AGTG----A--T-----G-UG.

lll’IJR F!. --C--TATGA---A-C----G-TA--G---C-G---AAC-----GT-AGAG----G--T----.G.MG.
IIIVOYI --T--TATAA---T-C----G-TG--T- --C-A---AAGT----GT-AGTG .---A--T...--G .CGC-

!!1VSF2 --C--TATGA---T-C----G-TG--G---G-G---AU-----GT-AGTG----G--T-----G-UA-

!I ! VNY5CG

!I:VNL41

IIIVSF162

IIIVCOC4

il iVSF33

IIIVIWIN

llIvswnnt14

IIIVRF

(:(IN5EN5US?

IIIVKL1

II[VZ2Z6

11:’/Nl)K

II :VMAJ.

~:’1114’1’)

--C--TATGA---A-C----G-TG--G---C-G---GGA-----AT-AGTG----A.-T.-.--G.CTC-

--C--TATGA---A-C----G-TG--G---c-G---GGA-----AT-AGTG----A--T--- -.G.CTC.
--C--TATGA---A-C----G-TG--T---C-G---AM-----AT-hGTG----G--T- ----G-cGc-
.-C..TATGA..-A-G.-..G.TG..T..-c-A---AAA....-GT.AGTG...-A..T-.---G.CTC-

--C--TATGA---T-C----G-1G--G---C-G---AU -----GT-AGTG- -.-A--T-----G -CAC-

-.C--T~GA---T-c --.-G-CA.-G..-A -G---AGGT----GT .AUG..-.A-.T..- .-G+-AT-

--C--TATGA---T-C----A-TG--G---C-G---AM-----GT-AGTG.---A--T-----G-AGC-
-C--TATAT---T-C----G-TG--T---C-A---M-----GT-AGTG.---A..T---..G.CLC-

C, cCCtatatGccaq~AtGGAaTqGAqGA 7qcqqAqAqAqAAqtqtTaAtqTGGAaqTl ?qAcAGcaqcC
-- ‘--TATAT-CCAG--T---A-G--GL --CCCGGUG-G-C--GTGT-A-AA----GC---A-C--CAGA-
- C--TGTAT-CCAG--A---A-G --G--CACGG-G-G-G--GTGA-AGACA---CA---A-C--CAGA-
-.C .-7ATGT-CCAG- -A---A-G- -G --CCCM-G-G-C’--GTGA-TGTGA---CA---A-C--CAGA-
--C- -TATTA-LTAA--A---(,G--(,-- (:WA(;-A-(;-(;--(;TGC-A-AA.---A[;- --G-C.-CA(;C-
--C--I’ATAT-(XAA--(;---T;-A--T--T(;AA(;-(; -A-(;--(;TG’r-A-l’(;----AG---[;-c--TA(:c .

,: ’J’!I. I )fl --c .-TAI’AT-r:rAA--’A- --A-(;- -“r--l’f;Af;[;-A-(;-f;--Af:;,”A-T(;(;- ---A[:---fC-(:CGCCGC-
,,.4,;,.,, -(. -- A.V!;A;l:l:AI; I; I’ ----A ,; .-r .l'l:Al'! ;-h- f;-! ;-- f; Tf:'l'- A-'~r; .--. Al; .-.l; -(:-- (-T(. (:-

:;’;~:il: , .- ”r--Al;{’AT-r (;(:(:------ J’ l’--l--l’A(’r(’-,;A-,l--A’l’Ar. -fi-r(i----A(1-.-Al-(.-Al’(.l’-
:.: ,,, :, --1’ --ATATAIY”A(;(; .!,. ,;A,.,; . A -“U; A(J; N. A-f; f;l; ”l’(”T l;l, Tr. .,. (;(, .- .(; .(:.. -,, A(; (;.
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0
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CONSEHSJS1
HIVLAI
HIVHXB2R

HIVWN
HI VBRVA
HIVSC

HIVJH3

HIVBAL1
HIVJ’RCSF
HIVJRFL
HIVOYI
N1VSF2
HIVNY5CG
HIVNL43
HIVSF162
HIVCDC4
HIVSF33
HIVHAN
HIVSWB8U4
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIVNDK

HIVNAL
HIVU455
HIVSF170
HIVZ321

HIVANT70
SIVCPZ

CONSENSUS1
HiVLAI
HIVHXB2R
HI VMN

HIVBRVA

HIVSC

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVJRFL
HIVOYI
HIVSF2
HIVNYSCG
HIVNL43

HIVSF162
HIVCDC4
IIIVHAN
I{IVSWBO04
HIVRF

CONSENSUS2

IIIVELI
}IIVZ2Z6
IIIVNDK

<- IL2/NRE ->

<- NRF ->

TaG.cATTtCatCAcatgGCCCGAGAgctgcATCCGGAGTacTaCAAa?? .gACTG7, . . . . ..CTGACA

-A-.C--- T-AT--CGTG --------GCTGC---------AC-T---G. ..A---- . . . . . . . . . . . ..-

-A-.c--- T-A’T--CATG -------.GCTGC---------AC-T---G. ..A---- . . . . . . . . . . . ..-

-A- . C ---T+G--TTAT--------GC’TGX---------AC-A---G. ..A----- ------ -------
-A- . c ---T-AT--CATG--------GATGC---------AC-A---G. ..A---- . . . . . . . . . . . ..-

-A-.C--- T-AT--CATG--------TATAC---------AC-A---A. ..G----T . . . . . --------

-A- . C ---C-AT--CGTG--------A
-A- . C ---G-AT--CGTG --------GCTGC---------AC-A---G. ..G---- . . . . . . . . . . . ..-

-A-.C--- T-AT--CGTG--------GCTGC---------AC-A---G. ..G---- . . . . . . . . ------

-A- . C ---T-GT--CATG --------GGTGC---------AC-A---A. ..G---- . . # . . . . . ----.-

-A-.C ---T-AT--CATG --------GCTGC---------AC-A---A. ..G----- ----- --------

-A- . C---T-GT--CATG --------GCTGC---------AC-A---A. ..G----- ----- --------
-A-.C--- T-GT--CATG --------GCTGC---------AC-A---A. ..G---- . . . . . . . . . . . ..-
-C- . G---T-AT--CATG --------GCTCG---------AG-A---AAA.G---- . . . . . . . . . . . ..-
-A-.C--- T-GT--CATG --------GCTGC---------AC-A---A. ..G----- ----- --------
-A-.C ---T-GT--CATG --------GCTGC--------AC-A---A. ..G----- ----- ..-
-i-.c ---T-AT--CAAG --------GCTGC---------AC-A---A, ..G---- . . . . . . . . . . . . . .

-A-.C--- T-AC--CAAG--------GATAC---------AT-A---A. ..G----- ----- --------
-C-.c ---T-AT--CGTC --------GAAGC---------AC-A---A. ..G---- . . . . . . . . . . . ..-

TaG7CAtLaaaaCAca?aGCccgagag7tflAtCCgUGttCTacaAa77?gACTg7????t?7cTGACa

-A- .--TTTGAG--CtiG--CCGAGAGATT--T--G---TA--ACA-A. ..A---G ,. . . . . . . A.---A

-A- .--T?TGAA--CUG--CCGAGAGCTT--T--G---TA--ACA-A. ..G---G . . . . . . ..C----A

-A- . --CTTGAG--CAAG--CCGAGAGCTT--T--G---TA--ACA-A. ..G---G . . . . . ..,C----A
-A- . --CTUGA--CAGA--CAGAGAACUT.-T--G---TA--ACA-A. ..G---G . . . . . . ..C----A

-G- .--TTAAAA.-CAGA--TTATGAGCTT--T--G---TA--ATA-A. ..G---GMGACTGA----A
-G-. --TTAAM--CKA--CCAMAGATT--T--G---TA--ACA-A. ..G---G . . . . . . ..C-- --A
-A- .--CGAAAA--CCTA--CCGAG4GATT--T--G---TA--ACA-A. ..G---.UAGACTAC----A

-A-G--ACAC.C--TGTT--TATGATMCT--C--A---CT--T7C-GWGG--- .~CTGC----C

-G- . ‘C~TAAGA--TATT--cAGAGAACT--T--G---TA--ACA-A. ..G---GACTTTAGAG--G-G

<- c . ● . -> <-

&CyngcTttCT.~Caa. . . . . . . . . . . . . . ...GGGACTTTCC . . . . . . . . ..gcT. . . .....GGGG~c~
T-G-GC-TG--.AAAA . . . . . . . . . . . G. . . --------- --- . . . . . . . . . --- . . . . . . . ----AC-
T-G-GC-TG--.M-M . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..G-- . . . . . . ..----Ac-
T-G-GC-AT--.AAAA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..G-- . . . . . . . . ----AC-
T-G-GC-AT--.AAAA . . . . . . . . . . . . . ..---------- . . . . . . . . ..G-- . . . . . . ..----Ac-
T-G-TG-GT--.M-M . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ., ..G--. .n. cr. n----cr.

C-G-GC-TT--.AAA,. ,....,. , . . . . . - ----------------- ..m.G-- ., ...,.. ----AC-
T-G-CC-TT--.A-M . . . . . . . . . . . . . . . A--------- --, . . . ., . . , . --, , . , , , , . ----Ac-

T-G-GC-TT--.AG,G, . . . . . . . . . . . . . , ------- - - - . . . . . . . . . G--- . . . . ,, . ----AC-
T-G-GC-TT--.AAAA . . . . . . . . . . . . . . - ----------- G. . . . ,. , . , . --- . , . . , . , ----AC-
T-G-GC-TT--.AAAA.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ,. ...,.. ,. G--.,. ,.,.. ----AC-

T-G-GC-TT--.AAAA . . . . . . . . . . . . . . . . - --- ---- -- . . G. . . . . . . . --- . . . . . , . ----AC-

T-
C-T-TC-TT--,A-M . . . . . . . . . . . . . .
C-G-GT-TT--.AAA, . . . . . . . . . . . . . .
T-G-GT-TT--,A-GA, ,,, . . . . . . . . . .
T-G-GT-TT--.M-,. ,,...,, . . . . . .

caqA7qTTqCTqACA?. . . . . . . . . ...17’
CCG-GC--T-- A---A . . . . . . . . . . . . . .

CCA-GT--T--.- --A . . . . . . . . . . . . . .
TcG-GT--c--.--.A . . . . . . . , . . , , . . .

,------ ---- G, . . . . . . . . . ---
, ---- - - . -- - G. . . . . . . . . . . . .
. - . . . ---- -- ,, . . . . . . . . G---
-------- --- G, , . . ., . . . , ---
?GgqacTTtCct7???17?t?qCTt’

. ..GGA2--T-C G, . . . ,. , . . . --,

.-GGAC--T-C. ... . . . . ..G-- .

. . . . ..----AC-

. . . . ..----AC-

. . . . ..----AC-

.n . . ..----Ac-
777?77GGGGACT

..,.,. . . . ----

. . , , . -- - - -- -

.-(XAC--T-C, . . . . . . . ..G-- . . . . . ., . ..- - - - .-

IIIVMAL CAG-AC--(i--G--- G . . . .. m. . . . . . . . ..-~fiAC--T-(.. ... . . . . ..G--- --------------
IIIVU455 CAG-AC--G--G,--G, ., . . . . . ,., ,..,. -GACT--C-A. ..,......,-- . . . . . . . . . . . . ..-
IITVSF1’1O CAA-A(:--G.- (,,,. ..,,,..,. ... ,., ,., -AGAC--T-C, ... .,, ..,(;--m, ,,m, m,-------

IIIV7. !71 (“A(; -A G--(;--r;-- - . . . . . . . . . . . . . . . . . -(;(;AC--T i?, , ,,, . . . . .(.--,,.,,,.. ..-----

lllVANT/O TliA-f.;A--(;--(: ..-. . . . . . . . . . . ., (:TfiT-[;AA(:--T-(.A(;(:AAA(;A(:T(:--f;A[:A(:T(;(--------

:; 1V(:P7, (:A,.., . -(i-(:(----- A(;AA(.T(if.Tf:~l.Tf:Tr;(:f;(:Al: --T-(:A, ,, .,..,,.,.,,,,, . ..A------

334
334
334
333
334
335

0
302
334
334
334
334
334
334
336
334
329
316
334
334
323
334
334
334
334
342
334
341
347
342

369
369
369
368
369
370

0
369
369
369
369
369
369

330
369
351
369
369
351
169
169
169
1“10

1“11

169

III,

4[14

111I
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HIV-1 LTR

C. e.-> Sp-1 Sp-1 Sp-1
CONSENSUS1 TTC~G.GG7~qcgtGqCcTGG~GGGACtGGGGAGTGGCg7????7?7???agCCCTCAGATgCTgCA
HIVLAI --- --.--. -GGCGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------GC-G--c
HIVHXB2R --- --.--. -GGCGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------Cc-G--c
HIVMN --- --.--.-GGTGT-G-C----------C----------G. . . . . . . . . ..AG---------CG-G--c
HIVBRVA c--- --.--.-GGC .T-G-C---- ------T--- -------G. . . . . . . . . . .AG------- --GC-G--
HIVSC c--- --.--.-GGCGC -G-------- ----T ----- -----G. . . . . . . . . . .AG------- --GC-G--
HIVJH3
HIVJRCSF --- --.--.-GGCGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------GC-G--c
HIVJRFL --- --.--.-GGCGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------GC-G--c

HIVOYI --- --.--.-GGCGT-G-C .---------C----------G. . . . . . . . . ..AG---------GC-G--c
HIVSF2 --- --.--.-GGCGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..T. ---------GC-G--c
HIVNY5CG --- --. --. -GGTGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------GC-G--c

HIVNL43 --- --.--.-GGTGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------GC-A--c

HIVSF162

H1VCDC4 --- --.--.-G.CAT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------G.-G--A
HIVHAN --- --m--.-GGCGT-A-C----------T----------TGGGGAGTGGCGAG---------GC-G--c
HIVSHB8B4 --- --.--. -AGCGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------GC-G--c
HIVRF --- --.--. -GGTGT-G-C----------T----------G. . . . . . . . . ..AG---------GC-G--c
CONSENSUS2 TTCCaq?GGqAGGcqtgq?ctGGGCGGqa?tqGGGAGTGGcT. . . . . . . . . ..AaCCCTCAGAtGCTGCA
HIVELI ----AG---- ---CGTGGACT------GCCTG--------C-. . . . . . . . . . .-A--------T ------

HIVZ2Z6 ----GG---- ---CGTG~CT.---.-GCCmG--------C-m . . . . . . . . . .-A--------T ------

HIVNDK ----AG---- ---CGTGGCCT------GCCTT--------C-. . . . . . . . . . .-A--------T ------
HIVMAL ----AG.--G ---CGTAACTT------GCCCG--------C-. . . . . . . . . . .-A--------T ------

HIVU455 ----GA.--TGTGGTTTGAGTTG----AGTTG--------C-. . . . . . . . . . .-G--------T ------

HIVSF170 ----AG.--G ---TGTGGTTT------ACTTG--------C-. . . . . . . . . . .-A--------T ------

HIVZ321 ----AG, -.G--.TGTGcCGGTTG.-.GGTTG--------T- . . . . . . . . . . . -A--------T ------

HIVANT70 ----AGT--G---- .GACAGG------.TTCG--------C-. . . . . . . . . . .-A--------A ------
SIVCP4 ----GGG-AG---TGGTCGGGGGTTG-TGCTT---T----C-T. . . . . . . . ..TG -------- .---.,--

<- TAR CORE
- LBP-1- -LBP-1 -LBP-l-

slqnal -> MRNA -> c-UBP-1-> <-
CONSENSUS1 TATUGCAqctGCTTTtTGCCTGTACTGGqTCTCTCTGGTTAGACCAGATctCAGccTGGCAGCTCTCTG

HIvI.AI --------GCT-----T------------G--------------------TT---CC-------------

HIVHXB2R --------GCT-----T------------G--------------------CT---CC-------------
H1V14N --------GET-----C------------G--- -----------------CT---CC -------------
HIVBRVA --------GCT-----C------------G--------------------CT---CC--------
HIVSC .------.cG T-----T-- --------- -c------- --------- ----CT

IIIVJH3 . ------- .-

HIVJRCSF --------GCT-----T------------G--------------------CT---CC-------------

I{IVJRFL --------GCT-----T------------G--------------------CT---CC------------

IIIVCYI --------CCT-----T ----------

IIIVSF2 --------GCT-----T------------ti--------------------CT---CC-------------

I11VNY5CG --------GCT-----T------------G--------------------CT---CC-------------
I11VNL43 --------GCT-----T------------G--------------------CT---CC-------------
IIIVSF162 ----------- --------------------CA---CC-------------L
IIIVCDC4 --------GCT-----G------------G--------------------CT---TT-------------

IIIVIIAN --------GCC-----T------------C--------------------CT---CC-------------

lllv5wn8e4 --------GCT---..-T------------G--------------------CT---CC-------------
liIVRF --------GCT-----T------------G--------------------CT---CT-------------
CUNSENSUS2 TAtMGCAGCtGCTTTtcGCcTGTACtGGGTCTCtcTtqttaGACCAGaTttGAGcCtGqGAqCTCtctG

IIIVELI -- ------- -----TT--C-----T-------TC-CGTTA------A-TT---C-T-G--G---TCT-T T
IIIV7,2Z6 T-- ------- -----TT--C-----GGTTA---TT-CGITA------A-TT---C-I -A--G---TCT-T
:IIVNDK T-- ------- -----TC--C-----T-------TC-GGTTA------A-TT---C-T-G--O ---T.m-T
111’JMAL T-- ------- -----TC--C-----TGTTA---CC-TGTTA------G-C. ---C-C-G--C---TCT-T
Illvlld$h T-- -------T-----TC--C-----T ----- --TC-TGTTA------A-.G---TCT-G--G---TCT-
~ll’/!; Fl “lo --T------T-----T (:--(:---..-T-------TC-T(;TTA------A- .A---T-A-A--A---TCT-

IIIV;! 171 A-- - . . . -..(:----- T~ - -,r-- . -.T----- --T~-A(;T TA.- . ---A_ ~T .-.(: .(: -(;--(; -- .

,1:’:ANTI() --r--------r:-----l”T--r --- --I”-- ----- (;(:-TA(:A (;-- --- .(; -(’T.--(.-(-.(;- -(; ---(: (: T-
.,:,., !~,!, --T----.- . ..T...-..,T ..{).- ._-l,-_-- .._(, A(,l((;.(;------ A-l’l’--(’-”r (: .-(:---I’[:TA

426
426
426
425
425
426

0
426
426
426
425
426
426
330
424
419
426
426
413
426
426
426
428
435
427
434
460
446

496
496
496
495
490
470

10
496
495
453
495
496
496
190
494
409
496
496
4EJ
496
496
494
491
504
496
50(1
‘11.1
‘)Ih
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HIV=l LTR

TAR CORE ->
UBP-1-> siqnal -> <- MRNA

CONSENSUS1 G.CTa?CTAG=.UCCCACT?GCTTMGCCTCMTWGCTTGCCTTGA.GTGCTCcAAGTA.GTGTGT

HIV-AI -.--M --------------------------------------------- .-----TC ------------

HIVHXB2R -. --W------.--------.----------:------------------ -----TC ------------

HIV14N -.--M --------------------------------------------- -----TC ------------
HIVJH3 -.--AA ---------------- --------- --------- . . . . . . . . . . .-----TC ------------
HIVJRCSF -. --AG --------------------------------------------- -----TC ------------
HIVJRFL
HIVOYI ---- . ------

HIVSF2 -.--AA ----------------------- .--------------------. -----TC ----- -------

HIVNY5CG -.--AG --------------- --------------------------- . . . -----AC ------------
HIVNL43 -. --m------- ---------- --------------------------- -0 -----CA ------------
HIVSF162 -.--AG------.--------G -----------------------

HIVCDC4 -.--AG --------------------------------------------- -----TT ------------

HIVHAN -.--AG --------------------------------------------- -----TC ------------

H1VSWB884 -.--AG ---------------------------------------------- -----TC ------------

HIVRF -. --AG ---------------- ------- --------- ------------- -----TC ------------

COUSEUSUS2 G7CTaqctAggq?AaCCCaCT.qCTTMqcCTCMT~GCTT~CTTGA?GLGcttc~GtA.GTGTGT

HIVELI -, --AGCT-GGG.-A--CA--.GC----GC---------------------- -T-CTTC---T-. ------

HIVZ2Z6 -. --AGCT-GGG.-A--CA-- . Gc---.GC-- ------------------ - -T.CTTC--- T- .------

HIVNDK -. --AATT-GGG.-i+--CA--.GC----GC--------------------- -C-CTTC---T --------

HIVNAL -. --AGC. -AGG.-A--CA--.GC----GC --------------------- -T-CCTC---C --------

HIVU455 -. --AGCG-GGGA-C--.GC-.GC----GC -------------------..G-T-CTTG---T- -------

HIVSF170 -. --AGCG-GGGA-C--.GC- .GC----GC -------------

HIVANT70 -C--. .CT-GCTG-A--CG--.CG----CG-------------------- .-T-AGA

SIVCPZ . . -CAGTG-AGG. -A--CGC-.GC ----GC---- ----------------- -T.TATTTGAGcA ------

CONSENSUSI GCCCqTCTGTTqTGTGACTCTGGTAaCTAGAGATCCCTCAGAcCctTTTAGtCAGtGTGG~?TCTCT

HIVLAI ----G------G-------------A----------------C-CT-----T---T-------- ------

HIVHXB2R ---- ------ ------------- ----------------C-CT-----T---T--------- -----G G A

HIVMN ---- ------ ------------- ----------------T-CT-----G---T--------- -----G A G
HIVJH3 ---- ------ ------------- ----------------C-AT-----T---C--------- -----G G A
HIVJRCSF G---- -.----c--- ---------- A--------- ------.C-CT --..-T---T --------- -----

HIVJRFL

HIVOYI ----G------G-------------A----------------C-CT-----T---T-------- .-----

HIVSF2 ‘--- ‘----- ‘------------ ----------------C-CT-----T---T--------A-----G G A

HIVNY5CG G---- ------ ------------- ----------------C-CT-----T---T-------- ,-----G A

H1VNL43 ----G------G-------------A ----------------C-CT-----T---T-------- ------

HIVCDC4 G G---- ------ . . . . . . . . . .-.-A...- . . . . . . ..- .--c-cT-- .--T.--T- -----.-A. ----

H IVHAN ----G------G-------------G ----------------T-CT-----T---T-------- ,-----

}lIvswBeu4 -

}lIVltF ---- ------ ------------- ----------------C-TC-----T-- AT--------, -----G G A

CONSENSUS? GCCCqTCTGTTqTqTGACTCTGGTAACT4GAGATCCCTCAGAcCccTtTAGtC?GaGTq?AAtiaTCTCT

HIVELI ---- ------G-GG ----------------------------C-CC-T---T-A-A--GG---- , -- - .-

HIVZ2Z6 ---- ------G-G----------------------------C-CC-T---T-A-A--GG----G .-----

HIVNDK ---- ------G-GG ----------------------------T-CG-T---C-A-G--G. ----A -----

HIVMAL ---- ------G-GA ‘---------------------------C-AC-C---A-G-T-- . .----A -----

H1VU455 .-.-G . . . . . -A.T ------ ---------- ------------ c.Ac-A..-A -T-T--- .-...A.-.. .

SIVCPZ ---TA ---A--CACAC -------------------------- TTAAAT--TAGTCAA.GG---- ------

560

561

561

560

75

561

495

463

560

561

561

433

559

554

561

561

540

561

561

559

561

570

536

503

501

629

630

630

629

144

630

495

532

630

630

630

629

623

562

630

616

630

630

62fl

629

6311

b4~
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HIV-1 LTR

<-
<- Lys-t RNA pbn

CONSENSUS1 AGChGTGGCGCCCGAACAGGgACttgAaAgcG~Gtaa . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..aaCCaGAGgag
HIV!AI --------------------G--TTG-A-GC-----GGA . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AA--A---GAG
HIVHXa2R --------------------G--CTG-A?GC-----GGA. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AA--A---- . .

HIVUN --------------------G--T ;-A-GC-----AAA . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AA--A ----- .

HIVJH3 --------------------G--CGG-A-GC-----AGA. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AA--A---GAG

HIVJRCSF --------------------G--CGG-A-GC-----AGA. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..U--A---GAG
HIVJRFL

HIVOYI -------..------------G--CTT-A-GT-----TGG . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AA--A---GAG
HIVSF2 -------------- ------G--GCG-A-GC-----TAG . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AA--A---GAG
HIVNY5CG --------------------G--TTG-G-GC-----TAA. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AG--A---GAG
HIVNL43 --------------------G--TTG-A-GC-----TU. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AG--A---GAG
HIVCDC4 --------------------. --TTG-A-GC-----TGA. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..GA--A---UG
HIVHAN --------------------G--TTG-A-GC-----TAG . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..U--A---GAG

HIVRF --------------------G--CAG-A-GC-----TAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AA--A---GAG
CONSENSUS2 AGCAGTGGCGCCCGMCAGGGACctqMGcGMGTag???????????????t???7aacCAGAGaAG

HIVELI ----------- ------------COG----C------AG. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AAC-----G--

HIVZ2Z6 -----------------------COG--- -C------AG . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AAC-----A--
HIVNDK -----------------------COG----C------AG . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AAC-----A--

HIVMAL -----------------------TTT----T------MCAGGGACTCGMGCGGMGTTC-----A--

HIVU455 -----------------------TAG----C------TC . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .-----A--
SIVCPZ -----------------------COG- .--T------AA. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..CCGG--GCTGA

CONSENSUS1 cTCTCTCGACGCA.GGACTCGGCTTGCTqaAGCGC??GCaCqGCMGAGGCGAGGGGcGGCGactGGTGA

HIVLAI c ------------ . --------------GA ----- . . --A-G---------------A----ACT-----

HIVIIXB2R C------------. --------------GA-----CC--A-G---------------C----ACT-----
IIIVMN c --------- --- . --------------GA ----- . . --A-G---------------C----ACT-----
HIVJH3 A--------- --- --------------- GA------ .--A-A--- --------- ---c----GC T-----

NIVJRCSF A------------.--------------GA----- . .--A-A---------------C----ACT-----
HIVJRFL -------. --------------GA ----- . .--A-G---------------C----ACT-----
HIVOYI c -------- --- - . --- - ---- - . . - - - T. ----- . .--A-G---------------C----ACT-----

liIvsF2 c ------------ .--------------GA ----- . .--A-A---------------C----ACT-----

HIVNY5CG A------------. --------------GA ----- . .--A-G------.--------C----ACT-----
HIVNL43 A------------ . --------------GA ----- . . --A-G------------ ---C----ACT -----
HIVCDC4 c ------------ . --------------GA ----- . .--A-G---------------C----ACT-----
HIVHAN A------------ . --------------GA ----- .,--A-G---------------C----ACT-----

HIVRF A . . -- ---.--- - . . . . . . . - - - . . --- GA----- . .--G-G---------------C-- --AAC -----

C2NSENSUS2 7TCTCTCGACKA.GGACTCGGCTTGCTGAaqcGcqCAC&??GCUGAGGCGAGqqqCaGCGACtGGTGA
II:V!?LI c ------------ .----------------AGC-CG---G. .------------GGG-A-----T -----

I11V?,2Z6 c ------------ . ------------- . . . AGC-CG---G. . ------------GAG-A-----C---- -
IIIVNDK A------------ .----------------AGC-CG---A. ,---------- --GGG-A-----T -----

IIIVMA1, T ------------. ----------------GGT-CA---A. ,------------A.C-G-----T -----

I11VU455 T ------------ ------------- ----G. .-TACA-ACA ------ ------AC. -G-----T -----

LIVCPZ A----C-------C ---------------- ... -TG--..AGA-- ----------G. .-G-----T -----

679

600

677

676

194

680

495

502

600

600

600

670

673

600

666

680

680

670

699

685

690

746

747

746

743

261

747

556

648

747

741

747

145

740

747

732

747

747

745

765

751

763
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HIV-1 LTR

\/ ma jar 5~sj gag cd~ ->

CONSENS!JS1 GTACGCCaaaaaTTtt? .G4CTAGCGGAGGCTAGAAGGAGAGAGAG 780

HIVLAI -------~--TT. - -------------------------- 789

HIVHXB2FI -------MdWA--TT. - -------------------------- lee

HIVMN -------~--CTT. -------------------------- 706

HIVJH3 -------AAAFLA--T’T-- -------------------------- 303

HIVJRCSF -------~T--T. - --------------------------- 78E

HIVJRFL -------~--’TT ---------------------------- 590

HIVOYI -------ALMA--TTT ---------------------------- 692

HIVSF2 --- -- - - . . .M--TTT ----------------------------- 189

HIVNY5CG -------AAAM--TT ---------------------------- 709

HIVNL43 -------ADAM--TT. - -------------------------- 789

HIVCOC4 -------AAAAA--TT. --------------------------- 107

HIVHAN -------.AMA--TT ----------------------------- 702

HIV_RF -------GAFUiA--TT. - -------------------------- 7a9

CONSENSUS2 GTACGCt7aaAaTTTTt?GAC7AGCGGAGGctAGUGGAGAGAgA 775

HIVELI ------’TWIT---- . . ------------CT-----------G 189

HIvZ2Z6 ------TW-A ----- . ------------CT-----------G 789

HIVNDK ------TG. .1-A----T ------------- . .-----------G- 706

HIVMAL ------C. . . -A----T. ------------CT-----------G 805

HIVU455 ------CTU-A----TT------------CT-----------A- 796

SIVCPZ - ----- . . . . -.4----T. .CT------T--CT---CCT----GA- > 826
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HIV-1 GAG

CONSENSUS1 ATGGGTGCGA~GCGTCaGTATTUGCGGgGGAgUTTaGAtaaaTGGGA&aATTCGGTTMGGCCAq

HIVLAI A-------- -------- - . ------- --- G---A----A--TAGG-----A--A---------------G
HIVHXB2R -----------------A-..---------G---G----A--TCGA-----A--A---------------G
HIV14N ------------------ -----------G---G----A--TCGA- ----A--C---------------GG
HIVJH3 A--------- -------- . . . . . . . . . . . G---A----A--TAGA-----G--A-------- -------G
HIVJRCSF ----------------- -----------G---A G----G--TAGG- ----A--A--- ----------- -G

HIVOYI A-------- . -------- -------- --- G---G----A--’TAA-----A--A---------------G
HIVSF2 G G G----A--TAM-----A--A---------------G----------------- --------- . . ---

HIVNY5CG G. . . . . . . . . -------- ----------- . . . . . . .GG A--TAAA-----A--A---------------G
HIVNL43 ----------------- -----------G---G----A--TW-----A--A---------------GG
HIVCCC4 A GG. . . . . . . . . -------- --------- -. --- ----A--TAGA-----A--A---------------G
HIVHAN A--------- -...-... ----------- G---A----A--CG-----A--A---------------G

HIVRF A C A----A--CAAA-----A--A---------------A. . . . . . . . . . . . . . . . . --------- -- ---

CGNSENSUS2 ATGGGTGCGAUGCGTCAGTATTMGCGGGggMTTaGAT?tiTGGGA&aMTTCGGTTA&GCCAG

HIVELI -------- -------- -------- . . . . . . GG------A ---AA.-.. .-A.A---- -...-.C.- ----

HIvZ2Z6 ------------------------------GG------G---G(:------A-A----------C------
HIVNDK ------------------------------GG------A---AC------A-G----------C------

HIWAL ------------------------------GG------A---GC------G-A----------A------

H1VU455 -------- -------- -------- ------ AA------ ---TC------G-A----------A------A
SIVCPZ . - . -- - --- ---- . - . - . - . T5---cA-- .GG------A ---cGc--- --A-A-G.- -..-c-TA-- -.c-

CONSENSUSI Gg~WWaaATAT~aaCTWaCATaTAGTATEGCMGCAGGqAgCTA~CGaTTcGCagTtU

HIVLAI -G---------U----WT----A---A-----------------G-G--------A--C--AG-T--

HIVHXB2R -G---------AA----WT----A---A-----------------G-G--------A--C--AG-T--

HIVHN -G---------AA----MT----A---G--- .-------------G-G--------A--C--AG-C--
HIVJH3 -G---------U----WT----h---A-----------------G-G--------A-,.T--AG----

HIVJRCSF -A---------M----AGAT----A ---A ----- -.., ------ --.G-G---- -.---T.-C --AG-C.-

HIVOY I -G------- --AA----CAAC ----A.--A -----------------G-G--------A--C--AA-T--

HIVSF2 -G---------AA----AAGT----A---A--- --------------G-G--------A--C--AG-C--
HIVNY5CG -G---------AA----AGAC----A---A--------------- --G-A--------A--C--AG-T--
}IIVNL43 -G-------- -CA----WC ----A---A- ---------- ----.-G.G- -----.-A--C --AG-T--

HIVCDC4 -G---------cA----CGAT.- --G---A ---------- ------.A.G --------A. -C--AG-C--

HIVHAN -G---------U----CUT----A---A-----------------G-G--------A--C--AG-T--
HIVRF -G---------AG----AAGT----A---A------------- .---G-G--------A--T--TG-C--
CONSENSUS~ GaGCWq~A~ATaqACTaWCATtTagTATWGCUCCAGGGAGCTaGUcqATtCgCACTTU

HIVELI -A-----G---------AG--,-A------A-AG-------------------A---CG--ATG-------

N[vz2z6 -A-----G---------AG---A ------c.AG --------- --------- -A---CG.- TTG------ -

NIVNDK -A-----G---------GC---A------T-GA------ -------------A---CTTATTA -------

NIVMAL -G-----G ---------AG--- G------T-AG----------..--------G---AG--TCG-------

HIVU455 -G-----C---------AG---G------T-AG-------------------G---U--TCA-------

SIVCPZ ‘G----m- ---G----ATC,A -G------T -AG-------- --------- ..G.--AG- -~G.-TG-G .

CONSENSUS1

IIIVIAI

IIIVHXB?R

H IWN

ilIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

I11VSF2

N1vNY5cG

IIIVNL43

IIIVCDC4

IIIVNAN

IIIVMF

(’0N5ENSUS7

IIIVEI,l

II:V?.27.6

II:VN[)K

II:VMAI.

111UJ114’1’I

‘;l’/( ’1)7,

TCCTqGCCTqTTAGAaaCAt.CaqAaGGcT(;tAGACAaATAcTGcjGACAqcTACAaCCatCCCTTcAGACA

----G----G ----- U--T-AG,A--C--T-----A---C--G----C,C----A--AT-----C-----

----G----G-----W--T-AG-A--C--T-----A---C--G----GC----A--AT-----C-----

'---G----G-----U--T-AG-A--C--T-----A---C--G----GC----A--AT-----C-----

----A----G-- --AA--T-GG-A--C ..*.---.A-..C- .G--.-Ac.---A. .AT-----C-----

---.G---- G--.--AT- -T-AG-A.- C.-T ----- A-..C--G. .--AC..-. A.-AT..-. .A-----

----G----G-----U--T-AG-A--T--T-----A---C--G----GC----A--AT-----A-----

----G- ---G-----U--T-AG-A--C--C-----A---T--G----GC----O--AT-----C--- --

G T-----GhG-A-CG-A--C--T-----A. - . . . . . . .--c--A-- -.GC-..-A .-AT ----- C-----

----G-.--T.-. --GA--T.Ac,-A--C -.T.-..-A..-C ..G---- GC----A.-AT..--.C -----

ar. - . . - --- -----U--T-M-A--C--T-----A -..C..G--- -GT-..-A.- AT..--.C-- -..

----G----G ----- AA--T-AG-A--T--T-----C---GT-G----GC----A--GT---- -C-----

A-- -. ---- T -----GA--G-AG-(;--C--T---- -A---(G--G----GC----A--AG-----C-----

tC(~T(;(;C(:TTTTA(;AaACAt c:AGAfifi(;v-TGTaAa~AUTA~7af;ljaCAqcTACAAcCAqCThTcr!aqA~A
“r---- ---- -----h. --T(” -Af” - --A-A ------- A.(;(;---;(-----l-’--G--A-l’(”A(;---

r----- -- ---- -.[;---T(T-- .A--(’---A-A. .. . . . . ,, h-l;A--(;[:-----lA--(;--A-c!’f;f;- --

T--.--,--.----f: .-..T(’- --A- In. -. A.A. ---- -A.-( ;~;A--(;~ --. --t:- -T-.,T(hAAAA. .-
,, .- .A ,;,;. h- A.--~”A ---- A ‘ AA- -!;l”. ---(”.-A-.(” l“AA(:---
f, .- – -- A ~,,” - A-A- 1“,; ...-~’ ,. ,;A...Ar ----- {’--f; .(”-f’(.A(: . ..
,.,, ,,,. .AA ,, A ,,’l’AAt; A- A -A,, TA ‘1’ riT A~”AA--Ar-. -li I;(” f; l’ I’AAA .

70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
70
69
70
70
10
70
70
70

140

140

140

140

140

140

140

140

:40

140

140

140

140

139

140

140

140

140

140

140

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210

710

?01

/10

/1[)

;10

.~lf)

:1’1
:11]
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HIV-1 GAG

70NSENSUS.I

HIVLAI
HIVHXB2R
HIV?4N
HIVJH3
HIVJPCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAN

HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVMAL
HIVU455
SIVCPZ

GGATCAGUGWctTAqATCATTATaTUTaCAgTAGCAaccCTcTATTGTGTgCATC~ggATAGAgg

------------CT--G--------A----A--G-----ACC--C--------G-------GG-----GA

------------CT--G--------A----A--G-----ACC--C--------G-------GG-----GA

------------CT--A--------A----A--G-----ACC--C--------G-------AG-----GA

------------CT--A--------T----A--G-----ACC-- c-----.--G.---.--CA-----GG

------------CT--C--------A----A--G---- -ACC--C .-------A-------GG-----GA
------------AT--G--------A----A--G-----ACT--T--------G-------AG-----GG
------------CT--G-. ------ACC--A--G----,-ACC--C- ------ -------GG-----TGA
------------=--G--------T----A--G-----GTC--C--------G-------GG-----TG

------------CT--G--------A----A--A-----GTC--C--------G-------GG-----TG

------------CT--G--------:.----A--G-----ACC--C--------G-------GG-----GG
------------CT--G--------A----A--G-----ACC--C--------G-------AG-----GG
------------CT--A--------A----G--G-----ACC--C--------A-------AT-----GG
G~LCAGtiG~cTTAgATCATTATaTMTACAGTA~AacCCTCTATTG~TACAT?~aGqATAGACG

--- --------C---G--------A-------------AC----------------A--G-A-----T-A
--- --------C---G--------T-------------AC----------------G--A-G-----G-‘T

T--- --------A---G--------A-------------AC----------------G--A-G-----G-
--- --------A---A--------A-------------AC----------- -----C--A-G-----T-T

A C G--------A--- -------- ..- -------------GT----------------C--A-C-----T-

--CT------G-C-GCGG--C--G-T---C--TC-G---GTA--G-~--CA-----AGT~C--CACT-

CONSENSUSl TMaAGACACCAAgGAAGCtTTKA7MqaTAGAGGAAGAqCMAaCAAaAGT. ..AaGkWaGCACA

HIVIAI A G--- --------- . ..--T.-. .-c..GA.. --------~ .--.A.--h ---- ..-A ----- . -----A
HIVHXB2R A--- --------- -----T-----C--GA----------G----A---A---- . .-A------A -----G
HIVP!N A--- --------- ----- --~--G--AG----------G----A---A---- . .-A--- ---A-----G T
H1VJH3 ---A ------ ---G ----- T.----G-- GA------- ---G----A- --A---- . . -A------A -----

HIVJRCSF --- --------- ------ -----A--GA----------G----C---A---m . .-T------G -----A G T
HIVOYI ---A---- -----G-- ---T---- -T--GA -------- -. ;--.-A-- -A---- . .-A----- -A-----

HIVSF2 A--- --------- ----- -----G--GA----------G----A---A---- . .-A------G -----G T

HIVNY5CG A G--- -------- - ..--- C -----T--GA----------G----A---A---- . .-A------G -----

HIVNL43 A--- --------- ----- -----T--GA----------G----A---A--- . . .-A------G -----G c

HIVCDC4 ---G ----- ----A---- -T-----c- -GA------ ----A----A ---A---O . .-A------ A-----

HIVHAN ---A ----- --.-G---- -T-----c- -GG.----,, ----G---- A---c---, . . -A------G -----

HIVRF G--- ---------- ----- -----C--GA----------G----A---A---- . .-A------A -----G T
CONSENSUS2 TWGACt,CCMqGAAGCttTAgAamqATqGAGG&qaaCWcUaAgt7ltAaqaWaGaCACA

HIVELI --.--.-------G -.-.-TT.-G-h--G- -G-----.zfiG--- --c--A-GT. , .-AGA. --A-G----

HIVZ2Z6 . . . . . . ..--..-G- .-..Tr.-G-A--G. -G..-...G~, . . . . .c.-A.GTMl;-ACA. .-A.G----

H[VNDK ‘------------- -----TG--G-A--G--G------GM-----C--A-GT. ..-AGA---A-A----A

HIVMAL -------.---.-G ---..GC--G-T--A- -A------ATA--- --T--G-CC. , ,-GGC--.A-A----

IIIVU455 --------- .--.G---,. .TT--A-T- -A--A---- --ATG---- -?--G-Ac. , .-AGC--.G -A----

SIVCPZ -- -------AC-GA----TC--G . . . . . . . . . . . . . . . GAA--GCTA--GCGG ., .CATC-TGGAGA---

CONSENSUS1

HIVLAI

IIIVHXB2R

H[WN

IIIVJH3

IIIVJRCSF

HlVOY I

I11VSF2

IIIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

GCM7??777 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ,qcaGCAG<TGaCaCA7?7??77??GGAaACaqcAqc

----- . . . , . , . , . . . . . , . . . . , , . . . . . . . ..GCA-------A-A---- . . . . . . ..---C--AGC-GC

----- , . , . . . . ., ..,... . . . . . . . . . . . . . . GCA -------A-A--- . . . . . . ..---C--AGC-AT

----- , . , . . . . . . . . , , , . . . . , . . . . . . . . . . GCA------- A-A--CGAA,JCAGA-- -A--AGC-GC

----- . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . GCA-------A-A ----- . . . . ..---A--AGC-GC

----, . . . , . . , , . , . . . , . . . . , . , . . . , , . . . GCA -------A-A--- . . . . . . ..---A--AGC-GC

---- . . . . . . . . . . ,. ..,.., . . . . . . . . . . ..ACA-------A-A-- . . . . . . . ..---A--AGC-GC

----GCAGCA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..GCT-------G-A-- . . . . . . . ..---A--AGC-GC

----- . , . . . .,.,... . . . . . . . . . . . . . . . ..GCA-------A-A-- . . . . . . . ..---A--A(X-GC

----- . . . . . , . . , . . . . , . . , . . . . . . . . . . ., GCA-------A-A ----- ... . ..---A--AAC-GC

----- , . . . . , , . , . . . , . . . , . , . , . , . . , , . , GCA-------A-A--- ,. .. A. ..---A--AGC-GC
IIIV}IAN ----- . ,, . . . . , . , . . . , . . . . , , . . . . . . . . . CrAA-------A-G-- . . . . . . . ..---A--AGA-AC

IIIVRF ----- . . . . . . , . . . . . , . . . , . , . , . . . . . . . . (;CA-------A-A ----- . . . . . .---A--[;GC,.GC
(wNSENS!JS) GCAaf??7)?777?’17?tt t??. . . , . . . . . . ..GCAGCA(iCTI.IflcAca. ,. . . . . . ,qqaaacAqCarl(:

IIIVEL1 ---A . . . . . . . . . ... ,,.,. . . . . . . . . . . . . . ------ . -(;ACACA . . . .m. ., .(;(iMAC-A-A(x
IIIVZ226 ---A. ., ..,.,.... . , . . ,. - , . , . , ., , . . . ---- ---.- f;AflYA. , . , . , . . .(X;(;AAC-A.AIX

lllVNl)K ---A . . . . . . . . . ,., .,.,., .,, ,.,,, ,,,. ---..--_-,;AT, . . . . . . . . . . . ... ..,-~,-A(;(:

IIIVMAI, --–(; f;I. A(;(”A(; (:T(;(’AI’A(;l’A(; , , . , . , . , , , , , ..- -- .. ..-(.(’(-A(.A. , , , . , , . ,AAAAAC-(:-A(;(’

IIIVI,4’)’I . -.!;,.,........,,.. ,,, ,,, , .,, , .,,,----- ----AA(.A,.A, ,,, .,,,, (;[;A, ,, .(;.,.,

.;, !J(, IB;,. A t; A(;PhAAAA! .l,r; AAA[; lbAA, nV[. A(; (, AAf. ‘:’(;~ A I;(, .,;A[:(.()A(;T(,AA(;(;(,(:[:l,Al;l.(;(.('Tl''l'(;(.l'

200
200
2@o

280
200
280
200
200
280
280
280
280
280
270

290
200
2B0
200
2ao
Zeo

346

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

345

347

350

347

347

347

332

377

37E

370

387

370

370

37t3

394

370

3“18

370

378

l’in

3’16

3 “1II

Inl

16’)
],1[,

I I;I

4(1;
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HIV-1 GAG

CONSENSUS1

HIV~l

HIVHXB2R

HIVNN
HIVJH3
HIVJRCSF
HIVOY1

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIvcDr4

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIWLI
ilIVZ2Z6
HIVNDK

HIVMAL
HIVU455
SIVCPZ

cAqGTCAGCC~hTTACCCtATAGTgChgUCcT?tiGGG~~T5GTACATCAggCCAT.\~ACCTA

C-G-----------------T-----G--G---A-cC----G---- ---------GG ------------

C-G-----------------T-----G--G---A-CC----G--------------GG------------

C-k-----------------C-----G--G---A-CG----G--------------GG------------
A-G-----------------T-----G--G -.-A-cc-- --G------ --------GG ------------

C-G-----------------T-----G--G---C-GC----G--------------GG------------
C-G-----------------T-----A--G---C-TC----.G--------------Gc------------
C-G-----------------T-----G--G---C-AC----G--------------GG------------
c-G-----------------T- .---G--G---C-CC----G ---------- ----GG ------------
C-G-----------------T-----G--G---C-CC----G--------------=------------
C-G-----------------T-----G--G---C-TC----G--------------GG------------
C-G-----------------T-----G--A---C-AC----A--------------GG------------
C-G-----------------T-----G--G---C-TC----G--------------AG------------
caqc)tcAGcCAhAATTAcCCt ATKTGCAgMcckAaqGGGCMat qgTEAcCAGGCCATAKACCTA
CAGCi7C--C -------- ~..~....----G--ccT---G. --.--A~G----~-.-.- -A---------

CAGGTC--C--------T--T--------G--CCT---G------AlGG----T------A---------
CAGGTC--C--------C--T--------G--CCT---G------AXG----T------A---------
AGTGTC--T --------c--c--------A--7E---A------A%A----T------A---"------
. . . . . --- T --------c--c .-------A--TGC---A------CCAG----C------T---------
GCCATT.-TGG------C--CC-C--A--A--TWT--A-----GAWG-G--T------A-C--.---c-

CONSENSUS1 GUCTTT~WCATGGGTWGTAqTaGU~gWGCTTTtiGCCCaWGT&TACCCATGTTTtC

HIVLAI --------------- -----------G-A-----G. -------C-----A-----G------------T-
HIVHXD2R --------------------------G-A-----G--------C-----A-----G------------T-
HIVNN . -------- --------- ..-- . . . . G-A-----G--------C-----A-----A------------T-

HIVJH3 --------------------------G-A-----G--------T-----A-----A ------------T-

HIVJRCSF --------------------------A-A-----G--------C-----C-----A------------T-
HIVOYI ----------------------.----G-A-----G--------c-----A-----A------------T-
YIVSF2 -------------------------- G-A-----A ----- ---C-----A---- -A------------T-

HIVNY5CG --------------------------G-A-----G-------B.C-----A-----A------------T-
HIdNL43 --------- --------- -------- G-A-----A--------C-----A-----A------------T-
HIVCDC4 --------- --------- -------- A-A-----A--------C-----A-----T----------- ‘G-
HI WAN ---------- --------- -.-a---- G-G---..-G--------C-----A-----A------------T-
HIVRF . . . . . . ------------ . . . . . . . . G-A-----A--------T-----A-----A------------T-

CONSENSUS2 G&CLTTGU&CATGGGTatiGTAaTAG~uaWGCtTTCAGCCCaWGTaATACCCAWTTtTC

HIVELI -A--T-----C--------A------A -..---.A- .-.-T---- --.-A---- -A------- -.--T..

HIVZ2Z6 -A--T-----C--------A ------ A-------A-----T--------A-----A-----------T--
HIVNDK -A--T-----C--------A------A-------A-----C--------G-----A-----------T--

HIVMAL -G--T-----T ----- .--G------A-------A-----T--------A-----G-----------C--

HIVU455 -G--C-----T--------G------G-------C-----T--------A-----A-----------T--

SIVCPZ -A--C-----T--------A-----GG --.-G--A- ----A--T- ----T--G- -A-----A- ----T--

CONSENSUS1

HIVLA1

HIVHXB2R

HIV14N

HIVJNJ

IIIVJRCSF

HIVOYI

llIvsr2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

H:VHAN

lilvnF

CONSENSUS?

IIIVIILI

lllVZ2Zb

IIIVNI)K

IIIVMAI,

IIIVI1455

‘;: V(’P7,

AGCATTAtCAWGGaGCCACCCCaCAAGATtTAAAdCCATGCTWCACAGTGGGCGGACAWUGCA

T A A T C---------------------------------- --- - .- - . -- - -. - - ---- - - . - . . . - . .- -

T A- - - - - - . ,. - - . -- - - - --- - - - ---- - - .- - -A T C---------------------------------
- . . . --- T . ..--.. A--------A------T--..-C ---------------------------------

T A---- - . . - . .- - - . --- . .- -- G T C---------------------------------- - ---- - - -- -

r A A--- - --- - . . . -- . - - . . -- . - -- --- - - . . -TC . . . . . . ..- --------- . . . . . . . . . . . . . . .

------- G A-,------ ----- --- A c c----------------------------------- --- . . . - -

T A A T C---------------------------------- - .- - .- - - - . - - - . - - --- . - ., - --- - -- - -

‘T A A T T----------------------------------+- ---- - - -- - - - - - -- - - - . . . . . - . - . -- -

T A A T T---------------------------------------- ------- -------- ------ ----

T. . . . --- --- . . .- C--------A------T----C-----,----------------------------
------- T ------- A A T C----------------------------------------- - - - ,. - - . ---

--- . - . . T A A T C------------------- - .- - . . -------- - - --- . . --- . . . - .- - . . -- ---

AGCATThTCACAaGCaGCCACCCCACAAGATTTUAtAccATGCTaAAcatiOTqGGqGGACAtCAaGCA

------------A--A ------------------- .,C-CC-----A--CAC---G--G-----T--A---
------------A--A--------------------T-CC-----A--CAC-- -G--G-----”, --A---
---- ---- ----A--A ----------- .--------C-CC-----A--CGC---G--G-----T--A---
-.------- .--[;--(; ----- -- -------------T-T(;-- ---(;--(:AT---T--(;----(’--(;---
----- --.-,. -,; -A- ------------------ -l’-’f;ffi ----fi--TGil---(;--G-----l’ --f;---
---7(;-..-.-.(:.. b --l’TA--”r--~l;-- l(.l--(--l.r:- --T-A--T(;C ---A--(:-----l’- -A-(i-

446

440

440

451

448

440

440

454

440

440

440

440

448

446

440

451

439

466

436
472

516

5?.8

518
521

510

51a

51a

524

510

510

518

510

510

516

51e

521

509

536

506

542

506

500

588

597

500

500

568

594

580

500

508

50e

5ae
586

51Jn
597

5“19

f)ol,

jlh

Ill)
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HIV-1 GAG

CONSENSUS1

HIVLAI

hIVhXB2R

HIVNN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAN

HIVRP

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIWAL

HIVU455

SIVCPZ

GCCATGCMNCTUagAC&TCMTGAGGUKTGCAGtiTGGGATAGACTGCAtCCAGtgCAtG
-- --------- -------G--C------------------------------G----T----TG--T-c T
‘- ‘-------- -------C--C------------------------------G----T----TG--T-c T
-- --------- -------G--C ----------------------------- .T----T----TG--T-C T
--C---------T-------A--c------------------------------T----T----CG--G-

T-- --------- -------A--C------------------------------T----T----TG--T-c

c-- --------- -------G--C------------------------------T----T.---TA--T-T

c-- --------- -------G--T------------------------------G----T----TG--T-T

c‘- ‘-------- -------G--C------------------------------T----T----TG--T-T

‘- --------- -------G--C------------------------------T----T----TG--T-c T

c‘- ‘-------- -------G--C------------------------------T----T----TG--T-1’

-- -------- -------A--C----.-------------------------T----C----TG--T-c T

c-- ---------- -------G--T------------------------------T----T-.--TG--T.T

GCtATWWWcTWa~qACUTCUTGA@~WTGCAWaEGGA-GqtTACATCCAGT@ATG

c-- --------- ----A--G-----------A-----------A-----T--GT----------G----c
c‘- --------- ----G--G-----------G-----------A-----T--GT----------G----c

--T---------C----A--G-----------c-----------A-----c--AT----------G----
T‘- ‘-------- ----A--T-----------G-----------C-----C--GG----------A----T

T-- --------- ----A--T-----------G-----------G-----C--GT----------G----T

-- ------G--C----G--AGT---T-----G-----C--C--G-----TC-CT-----.-CACT----c

CONSENSUS1 CAGGGCCTATTqCACCAGGcCAgATGA~~CCM~GGUGTGACATAKAGG&CtACTAGTACCCT

HIVLAI '----------G-------C--G--------------------------------A--T-----------
HIVHXB2R ----------- -------C--G--------------------------------fi--T-----------G

HIVUK '----------A------"C--G--------------------------------A--T-----------
HIVJH3 ----------- -------C--GG ‘-------------------------------A--T-----------
HIVJRCSF ----------- -------C--GG . . . . . . ..- --------- -------------- G--T -----------

HIVOYI ‘---------- -------C--GG ‘-------------------------------A--T-----------

HIVSF2 ‘---------- -------C--AG ‘-------------------------------A--T-----------

HIVNY5CG ‘---------- -------C--GG ‘-------------------------------A--T-----------
HIVNL43 '----------G-------C--G--------------------------------A--T-----------
HIVCDC4 -------- ---G---- .--C--G. -------- -------- -------- -------A --T -------- -..

HIVHAN ----------- -------C--GG --------- -----.--, ---------- .---- A--T -----------

HIVRF ----------- -------T--GG . ------- -------- -------- -------- A--C -----------

CONSENSUS2 CAGGGCCTaTTqCaCCAGGCCAgATGAGAGUCCM~GGUGTGAtATAKAGGMCTACTAGtACCcT

HIVELI '-------A--G-A--------G--------------G--------T--------..-------T.--C.
HIVZ2Z6 --------A--G-A--------G--------------G--------T-----------------T---C-

HIVNDK --------G--G-A--------A--------------G--------T-------------.---T---C-
HIVMAL --------A--C-C--------G---------...--A----.---C----.--..---..-.--T---C-
HIVU455 --.m----A--c-A..---.-.G-----.---..---G----.--.c--------.---.--.-c---G-

SIVCPZ -T--T--GA-AG-C ----- A--GC-A--G--G-----G--T-----T-------.G--C-.C--C.-AC-

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIV14N

HIVJH3

[IIVJRCSF
HIVoYl
HIVSF2

HIVNY5CG
HIVNL43

HIVCDC4
IIIVHAN
HIVRF
CONSENWS2
IIIVELI
I11VZ2Z6
IIIVNDK
I11V14AL
IIIVU45S
:;IVCPZ

TCAGGAaCMTAGGATGGATGACAaaTUTCCACCTAtCCCAGTAGGAGUATcTATtiaAGaTGGATA
--- . - - A- - -.. - - . .- - ---- - -. AA T-------- --- -------- --...-- T -----A--A ------
-. - - -- A- ---- --- . - - -. . . - - . AA‘---------- ‘-------------- -----A--A ------T T
. ----- A- - -- . - - . --- - . --- -. M T- . - - ---- - . . - - .- - - . -. - - .- . - c ----.A--A ------
. ----- A'-----------------AG-----------T---------------C-----A--A------
---..-- A- - . .- -- - . . - ---- - . . M T-------- --- -------- -..-.--- C -----A--A ------
------ A------- ------- ---- AA T--------- --- --------------- C-----A--A ------
------ A-------- ..-- . . . . . . AA --------- --T------ --------- C---.-A-. A------

A‘----- '-----------------CA-----------T---------------C-----A--A------
------ A'-----------------CA-----------T---------------C-----A--A------
------ A------- ------- ---- AA c. . -- - . -- - -- - - . -- - . .- - . --- - c -----A--A ------
--,---- A M- - . . - -- --- - . --- --- - .- - - --- - -- - -- . - - -- . - . -- - -T A-----G--A ------
------ A'-----------------AA-----------T---------------C-----A--G------
TCAqGMCAAATAGcATGGATGACAaGcAAcCCACCTATCCCAGTaGGAGAaATC7ATAaAAGATGGATA

---G----------C ----------A-T--C--------------A-----A-------A-----------
. . .(;- . .- --.---c ---..----- ~-,-..c ---- --- . ------~ .- - - -A ----- --*. - - - -- - -- -

G‘-- ‘--------- '---------A-C--C--------------A-----A-------A----------c
h-.------ ----- [;------ ----r(-(:--c ------- -------G-----C-------A ----------
A‘-- ‘---------(;----- -----(;-(:--T ---------- -----(;-----(:-------(;----------

r;--f; ------”.-’~-r~(:- ---(”n-- -fx:h--r--r -(”-------- (:-T~--’l’(:-T----c-------(;--

656

650

650

667

650

650

650

664

650

658

658

650

650

656

658

661

649

676

646

682

726

128

720

737

720

728

720

734

720

720

72E

720

728

726

720

731

719

746

716

152

796

79e

790

807

790

798

79U
004
798
790

798

798

798

796

79e

001

789

016

‘1116

H22
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HIV-I GAG

CONSENSUS1

HIVLM

HIVHXB2R

HIVNN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIvz2Z6

HIVNDK

HIVHAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIvZ2Z6

HIVNDX
HIVMAL
HIVU455
SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVMN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNYWG

HIVNL4J

HIVCDC4

HIVHAN

HIWIF

CONSENSUS2

HIVELI

H1VZ2Z6

IIIVNDK

IIIVMAL

I11V1J455

GIV(:P4

ATCCTGGGaTTMTUTAGTMGaATGTATAWCCLaCCAGCATTCTmACATUqaCM~ACCaA
c A.- ----- -------- --------- A-----------TAC---------G--C----GA--------A-

-- ----- ----------------- -----------TAC---------G--C----GA--------A-c A A
c A-- ----- -------- -------- . G-----------TIC---------G--C----GA--------A-

c-- ----- A----------------- -----------TIC---------G--C----GA--------A-G

c G-- ----- ---.---- ----.--- . G-----------TAT---------G--C----GA--------4-

-- ----- ----------------- -----------TAC---------G--C----GA--------A-c A 1

c A-- ----- . . . . . . . ---------- A-----------TAC---------G--C----GA--------A-
C A-- ----- -------- -------- . A-----------TAC---------G--C----GA--------A-
c A-- . ---- ----------------- A-----------TAC---------G--C----GA--------A-
c A. . ----- -------- -------- . A-----------CAT---------A--C----GA--------A-
c A-- ----- -------- .------- - A-----------TAC---------G--T----AA--------A-
T-- ----- ----------------- -----------CAT---------G--C----GA--------T-A A

ATccTG=ATTWTWTAGTMWTGTATAGC=TGTcAGCATTTT_CATMGACA~aCC~

--TG-------------------------------------C ------------------ --G--A--- -

--CC-------------------------------------C--------------------G--A----

--CC-------------------------------------C--------------------G--A----

--CC-------------------------------------T--------------------A--G----
--TT-A--G-----C---G-G--T---------T----A--A--?--CC-T-----C-----A--G----

AqGAACCCTTTAGAGAcTATGTACACcGcjTTCTATAAAACt CTAAGAGCcGAgCtiGCTt CACAqGAgGT
-A--------------C---------C-G-----------T--------C--G------T----G--G--
-G--------------C---------C-G-----------T--------C--G------T----G--G--

-G--------------C---------C-G-------..---T--------C--G------T----G--G--

-G--------------C---------C-G-----------T --------c- -G.-----T- ---G--G-.

-G--------------C---------C-G-----------C--------C--G------A----G--G--
-G--------------C---------C-G-----------T--------C--G------T----G--T--

-G--------------T---------C-G-----------T--------C--A------T----G--T--

-G--------------C ----- ----C-G-----------T --------c- -G------T- ---G.-G--

-G--------------C---------C-A----------- T--.-----c --G---.--T ----A--G--

-A--------------C---------C-G-----------G--------T--G------T----G--G--

-A--------------T---------C-G-----------C--------C--G------A----G--A--
-G--------------C---------C-G-----------T . . ..--..c. -G.----.T- .-.G..T--

A~UCCtTTtAGaGAcTATGTA~ccGqTTCTaTW-TCTaAGAGCc~GCUGCTtCAC&~tGT

-G -----T--T--A--C--------CC-G---- A----- ..-.A.--..c --..--...T ..-----T--

-G -----T--T--A--C--------CC-G----A---------A ---.-c---- .--.-T---- . ..A-.

-G -----T--T--A--C--------cc-G----A---------A-----C---------T-------T--

-G -----T--T--A--C--------TA-G----T---------c-----T---------A--.----G--

-A -----C--C--G--T--------TA-A----T---------c-----T---------A----.--T--

-G--G--C--T--A--T-----G--CA-A----AC------T-A--G--T---------T-------A--

WMLtGGAtGACAG~CCTTqtTGGTCCWTGCqUcCCAGATTGTAAqACTATTTTWGCA

------TT---T ------------GT-------------G--C-----------G---------------

------TT---T '-----------GT-------------G--C-----------G---------------
------ cc---c ------------ f,T-..-.----.--.G--c-----..----G . . . . . . . . . . . . . . .

------TT---GT-----------GT-------------A--C .----------G ---------------

------TT---T------------GT-------------G--C-----------A---------------

------TT---T ------------GT -------------A--C-----------G---------------

------TT---T------------GT-------------A--C-----------G---------- -----

------TT---T ------------GT -------------G--C-----------G---------------

------TT---T ------------GT -------------G--C-----------G---------------

------TT---T------------GT-------------G.-C-----------G---------------

------TT---T ------------GT -------------G--T-----------G---------------

------TT---T ------------cc -------------G--C-----------A------ ,--------
WaaCTGGATGACAGMACCTTGtTGGTCCMECaMcCCAGAtTGtMqaCcATcTTMaAGCA

----AA~--------.----------T------- ------A--C-----T--C--GA-T--C----A----
----GGT------------------T-------------A--C-----T--T--GA-C--C.--..A----
----AAC------------------T-------------A--C-----T--'r--AA-T--C----A----
----AAT------------------(---- ----------(;--T--..--C-.-’r--GA-C--T.---A----
----AAC ----------------- -(:-------------(;--T-----C--T--(;T-C--T----(;----
G---AAT--------T--(:- -Tc-(:T-A- -(;--(;-----A--(:-----'l'--l'--[;(:AA--TC---A----

066

a68

E68

017

860

960

S68

874

068

060

S68

068

060

e66

068

071

059

806

056

892

936

930

930

947

930

938

938

944

93r

93a

930

938

930

936

930

94i

929

956

926

962

1006
1000
100a
1017
1000
1000
1000
1014
1000
1000
1000
1000
1000
1006
1008
1011

999
1026

996
I(JI2
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HIV-1 GAG

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAN
I+IVRP
tiIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HLVNN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAN

HIVRF

COWENSUS

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK
HIV14AL
HIVU455
SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVUN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG
HIVNL(3
HIVCDC4
HIVHAN
tlIVRF
CONSENSUS2
IIIVELI
HIvZ2Z6
IIIVNDK
IIIVMAL
I11VU45!I
3 IVC1J2,

TTqGGACCaGcaGC ,CkCTAGMGMTGATGACAEATGTCAGG~GT@GgGGACCCqGeCAT~aG

-- -----A-cA--G ... . . . . . . -------- -------- -------- --.-G..A --.--cG. c-----G-

G-- -----A-CG--T-----------------------------------A--A-----CG-C-----G-

G-- -----A-CA--T-----------------------------------G--A-----TG-T-----A-
--G----- c-cA-.T- -------- -------- -------- -------- --G--A-- ---cG-c- ----A-

G-- -----A-CA--T-----------------------------------G--A-----CG-C-----A-

G-- -----A-CA--T -----------------------------------G--G-----CG-C-----A-

-- -----A-CA--T-----------------------------------G--G-----CG-C-----A-G

G-- -----A-CA--T-----------------------------------G--G-----CG-C-----A-

G-- -----A-GA--G-----------------------------------G--G-----CG-C-----A-

G-- -----A-CA--T --------- --------- --------- -------- G--G-----AG-C-----A-

A-- -----A-CA--T ---.---- -------- ------------------- G--G-----CG-C-----A-

G-- -----A-CA--T -------- -------- -------- ----------- A--G-----CA-C-----A-

--G--A---CA-------C----------------------T-----------G--G---A-C-------

--G--A---CA-------C----------------------T-----------G--G---A-C-------

--G--A---CA-------C----------------------C-----------G--G---G-C-------

--A--A---GG-------T ----------- ---------- -----------A--A---A-T -------c

--A--G---TG-------T ----------------------C-----------A--A---G-C-------

--G--A--TGC---C--CC----G---- ----------T--T--A-----A--A--A--AXT-----G-

CAAGAqTTTTGGCLGAAGCaATGAGCCAAGTA. ..acaaaTtCAqctacC . ..aTAATGaTqCAqAqAGG
G T A----- ------- . . . . . -------- ---- . ..ACAAA-T--GCTAC-. ..A-----A-G--A-G---

G T A----- ------- ----- -------- ---- . ..ACAhA-T--GCTAC-. ..A-----A-G--G-G---

G G G----- . . . . . . . ----- -------- ---- . ..ACW-T--GCTAC-. ..A-----A-G--G-G---

G T A. . . . . ------- ----- . . . . . . . . . . . . . ..ACAM-T--ACTAC-. ..A-----A-G--G-G---

G T A----- ------- . . . . . -------- ---- . ..ACW-C--GCTAC- . ..A-----G-G--G-G---

G T A----- ------- ----- . . . . . . . . ---- . . . . ..AA-~--GTCAC-. ..G-----A-G--G-A---

G T c----- ------- ----- -------- . . . . . ..ACAAA-C--GC’CU- . ..A-----G-G--G-G---

G r A----- ------- ----- -------- ---- . ..ACMA-C--GCTAC-. ..A-----A-A--G-G---

G r A----- ------- ----- ------------ . ..ACMA-C--GCTAC- . ..A-----G-A--G-A---

G T A. . . . . ------- ----- . . . . . . . . ---- . ..ACW-T--GCTAC-. ..A-----A-G--G-G---

G r A----- ------- ----- -------- ---- . ..ACAGG-T--GCTGC- . ..A-----G-G--G-G---

A r A.-. ------- ----- --------- --- . ..ACMA-T--GCTAC-. ..A-----C-G--G-A---

C..,.GdGTTtTGGCTGAGGCMTGAGcCAAGcA ???aeaaattcaqctaCtqcaqCMT~TCC~WGG
.-.-A---c --------- -------c- ---c.. . . AC~TTCAGTTA-TACAGC ----- ----------

A C----------------C----C-. ..ACMA’TTCAGCTG-CGCAGT ------------------- ---

A T----------------C----I’-. . . . --- . ..ACAGGTTCAGCTA-TGCAG~ ---------------
----A---T --------- -------c- ---c-a ,. ACMATTCAACTG-TGCCAT ---------------

G T-------------..--T----T-CAA. ..CAG . . . . ..A-UGCAT ------------------- ---

---- ---C-A-----A--C---G TCAATG-Tl’CAGUTCAAGGGAGAG-AGATGTTT-CT-C---.AG--

cMtTTTAgqaacCAaaq~qAcTqTtUGTGtTTCUtTGTGGCWGaaGGGCACatAGCdamT

C--T ----GGAAC--UG---G-T-G-T-----T-----T----------AA------AT---C-G----
C--T ----GGAAC--AAG---G-T-G-T-----T-----T----------M------AC---C-G----

C--T----GGUT--UG---G-T-A-C-----C-----7----------U------AT---C-A----
C--T ----GGMC--MG---G-T-A-T-----T-----T----------M------TT---C-G----

C--c '---GGUC--AAG---G-A-G-T-----T-----T----------M------AT---C-G----
C--T---- AGtic--mG---G-C-G-r-----T-----T----------m------AT---C-A----
C--T ----GGAAC--UG---G-C-G-T----..T-----T----------U------AT---C-A----
C--l’ ----GMAC--GAA---G-C-G-T-----T-----T----------U-. ----AT---C-A----
c--T-.--GGmc -.MG.-.G .c-G.T--- --T...-.T --------- .M------ AT.-.A-A. ---

c--c ----GGAGA--AGG---G-C-G-T-----T--.---T----------U------AT---T-G----
C--T ----GGUC--UG---G-C-C-T-----T-----T----------U------AT---C-G----
T--T '---GGGAC--UG---A-T-G-T-----T-----C----------TA------AT---C-A----
cAATTTTAaG~CCc8aqaAatiqCATTAAGTGTTTCMcTGTGGCUaGMGGqCACatAGCaAa~T

C-------A-----CUGA- A--l’T ---------- ----T--------A- ----G---AT---A -A----

c ------- A -----CAAGA-A--CT--------------C--------A-----G---AT---A-A----

C- - - . --- A-----CAAGA-A--GT- . -------.----~- .- - -. . --G -----G---At ..-A-A----

T--- ---- A-----AG. . .-A--GA--------------C-- ------A-----A---CT---C-C----
r ----.---(;-----c G.,.- (;--(;I’I--------------C----..--A-- -.-A-..cC-..,-A--.,-

A(:-ACG-(;C- ----cAAAA-G--AA--A--A--(:- -1’--(;----(CT-T-----I’---CT---T-(;----

1076

1078

1078

1007

107E

1070

1078

1004

1078

107B

1078

1078

1078

1078

1001

1069

1096

1066

1102

1140

1142

1142

1151

1142

1142

1139

1110

1142

1112

1142

1142

1142

1143

1145

1140

1136

1163

1127

1172

1210

1212

1212

1221

1212

1212

1209

1210

1212

1212

1212

1212

1212

1213

1215

1210

1206

1230

1194

1242
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HIV-1 GAG

CONSENSUS1 TGCAgGGCcCC7AGGWaGGGCTGTTG~aATGTW~aGGUGmCAeW7GMaGAtTGtAetg

HIVLAI ----G---C----------A-----------A------..-A---------C--------A--T--T-CTG
HIVHXB2R ----G---C ---------- A-----------A---- ----A---.-----c. -------A--T.-cTGTG

HIVMN ----G---C----------G-----------A--------A---------C--------A--T--T-CTG

HIVJH3 G C----------A-----------A--------A---------C--------A--T--T-ATG---- . . .

HIVJRCSF G C----------A-----------A--------A---------C--------A--G--T-CTG-... . . .

HIVOYI ----G---T----------A-----------A--------G---------C--------A--T--T-CTG
HIVSF2 ----<.--c----------A-----------G--------G-----.---c--------A--T--c-cTG

HIVNY5CG ----G---C----------A-----------A--------A---------C--------A--T--T-CTG
HIVNL43 ----G---C----------A-----------A--------A---------C--------A--T--T-CTG

HIVCDC4 ----A---C----------A-----------A--------G---------C--------A--T--T-CTG

HIVHAII ----G---C----------A-----------A--------A---------T--------G--T--C-CAG

HIVRF ----G---C----------A-----------A--------A---------C--------A--T--C-CTA

CONSENSUS2 TGtiGG=CCCTAGqA-GGG=TTGGAtiTGt=aAa~GGACA=U&TgUa~t%CACTG
HIVELI -- -----------G-A--------------G---T--A-AG------------C-A--A--T-------c

HIVZ2Z6 -- -----------G-G--------------A---T--A-AG------------C-G--G--T-------c

HIVNDK -- -----------A-A--------------A---C--A-GG------------A-G--A--T-------c

HIVHAL --c------- ----G-A--- ---------- -A---G--G-AG ---------- --A.G.-A--c -------

HIVU455 -- -----------G-A--------------A---C--G-U------------A-G--A--C-------T
SIVCPZ --T-M--A--A--A-G---A---------C=--T--GCU--G---------A-G--A--C-----A-

Pol cds ‘>
COHSENSUSl Aq?7277?aGWAGGCTUTTTTTTAGGGUqATCT~CCTTCCcaCUGWaAGGcca@~mt??777

HIVLAI -G . . . . . . A--.---------.----.--.-G------------TA---.--A---ccAG-G--TTTTcT

HIVHXB2R -G . . . . ..A----------------------G------------TA------A---CCAG-G--T. . . . .
HIVNN -G . . . . ..A----------------------G------------TG------A---- ..C-G--T . . . . .
HIVJH3 -A . . . . ..A----------------------G------------TC------A---CCAG-G--T . . . . .
HIVJRCSF -G . . . . ..A----------------------G------------TA------A---CCAG-G--T. . . . .
HIVOYI -G . . . . ..A----------------------G------------CA------A---CCAG-G--T. . . . .
HIVSF2 -G . . . . ..A----------------------G------------TA------A---CCAG-G--T . . . . .
HrvNY5cG -G. ,m, ..A----------------------G------------CA------A---CCAG-G--T. . . . .
HIVNL43 -G . . . . ..A----------------------G------------CA------A---CCAG-G--T. . . . .
HIVCDC4 -G . . . . ..A----------------------G------------CA------A---CCAG-G--T. . . . .
HIVHAN -A . . . . ..A----------------------G------------CA------G---CCAG-A--T . . . . .
HIVRF -TGRGGGAC------ --------------- -A---.--------CA. -----A---CCAG-G. -c . . . . .
CONSENSUS2 Aq. . . . ..AGEAGGCTUTTTTTTAGGWaaATTT~CCTTCCcACU~aAGGCCflGGUt. . . . .
HIVELI -G . . . . ..------- ---------- ------ GA------------C-------A-----G-----C. . . . .
HIVZ2Z6 -A . . . . . . ----------------------AG------------C-------A-----G-----C. . . . .
HIVNDK -A . . . . ..----------------------AG------------C-------A-----G-----T . . . . .
HIVRAL -G . . . . ..----------------------AA---------- --C-------A-----A-----T . . . . .
HIVU455 -G . . . . ..----------------------U------------A-------G-----A-----T. . . . .
SIVCPZ GA. . . . . . -------TG -------------EGG ----------CG--GC--A-----A--C--C. . . . .

CONSENSUS1
HIVIAI
HIVHXB2R
HIVUN
HIVJH3
HIVJRCSF
IIIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG
HIVNL43
HIVCDC4
HIVIIAN
HIVRF
coNsl!Nsus2
HIVl!LI
H[VZ2Z6
II IVNllK
lllVHA[,
IIIVU455
71VCIJZ

7??7?7???777??771???777 ??t7??77TTtCtTCAGAqCAGAcCAGAGCCAACAGCCCCaCCAGaa
TCAGAGCAGACCAGAGCCUCAGCCCCACCA--T-T --..-G..--c--- .-...---..--+ .---AA

. . . . . . . . . . . . . . . ,. . . . , . . . . . . . . ., --T-T-----G----C ------------- ---A---.AA

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --T-C-----G----A----------------A----AA

. . . . . ,., , , , . . . . ,, . . . . . . , . . . . . . . --T-T-----G----C----------------T---+G

. , ., . . . , . . . . ,. . ,. , . , . . . . . . . . . . . --C-T-----G----C----------------A----AA

. . . . . . . . . . , . . . . . . . . .,., . . , . . . ., --T-T-----A----C----------------A----CA

. . . . . . . . . . . . . . . ., , . . ,. . , . , . , . . . --T-T-----G----C----------------A----M

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --T-T-----G -.--c -------- ---- ..-.A----M

. . . . . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . , . , . --T-T-----G----C----------------A----AA

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ,,. --T-T’-----G----C----------------A----AG

. . ,. . . ,, , . . , . . . . . . . . . . . . . . . . . , .--:’ .T----.G.---c ----------- --.--A---.AA

. . . , . . ,. . . , , . . . . . . . . . . . . . m., . . , --T-T-----G----C----------------A----AA

. . . . . . . . . . . . . . ,.,. . . . . . . . . . . . . . TTtCtLCAqAGCAGACCAGAGCCAACAGCCCCACCAGCA

. , . . . . ,, . . . , . . . , . . . . . . . . . . . . . , . --T.Tc--A - ------ - . - . - --- - ------. . . - . - - .

. , , . . . ,. . , . . . . . . . . . . . . . . . . , . . . . --T-rr--G-- -.....- . . . . . - - -. - ---- - - --- -

,,, ..,,,, ,, .,,..., ., .,.,.,, . . . . --T-TT--G ------------------------ ------

,,, . . . . . . ,., ,,,,,. . . . . . . . . . . . . . --(:-TT--G ----------------------------- -

. . . . . . . . . . ...,,,,, ,,, ..,,., ,,., --T.(:T--G -------------------------- ----

,, .,.,.,, . . . . . . . . . . . . . . . . . . .,., --ll;T(;--C-A----(:-.-A-----(:--------[;AT-

12eo

1202

1282

1291

1202

1202
1219

1280

12a2

12e2

12e2

1202

1282

12E3

1205

1200

1276

1300

1264

1312

1339

1346

1341

1347

1341

1341

1330

1347

1341

1341

1341

1341

1347

1342

1344

1347

1335

1359

1323

1371

1370

1416

1300

1306

1300

1100

1377

1306

1300

1300

1300

1300

1306

1381

1393

13S16
\l’14

llQn

1 16?

1410
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HIV-1 GAG

CONSENSUSI GAGAGCTTCaGTtTGGGqaaGAqacAacaaCtCCCtcTCAGUGCAG~G?t?7?7????
HIVMI A C------------ - --- GTA--GAC-ACAA-T---TC ------------- . . . . . . . . . .
HIVHXB2R ---------A---C----GTA--GAC-ACM-T---CC-------------- . . . . . . . . .

H IWN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL~3

HIVCDC4

HIVHAN
HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIWAL

HIVU455

SIVCPZ

?ccGAtAG
.CC--T--
.CC--T--

---------A---T---- GAA--GAC-ACM-T--.-TA-------------AAGMGCAGGAGAC--T--
---------A---T----GU--GAC-ACU-C---TC-------------- . . . . . . . . . ..CC--G--

---------A---T----GU--GAC-GCM-T---TC---------..---CAGUGCfiGGAGCC--T--

---------G---T----GU--GAC-ACti-T---CC-------------- . . . . . . . . . ..CC--T--

---------A---T----GAG--G~-ACM-T---TC-------------- . . . . . . . . . ..CC--T--
---------A---T----GAA--GAC-ACAA-T---TC------------- . . . . . . . . . . ..CC--T--
---------A---T----CU--GAC-ACU-T---TC------------- . . . . . . . . . . ..CC--T--
---------A---T----~C--GAC-ACM-T---TC-------------- . . . . . . . . . ..CC--G--

---------A---T ----- ..--AGC-ACAG-T---TC -------------- . . . . . . . ..m.CC--T--
---------A---GAA--GAA--GAC-. ..A-f---TC -------------- . . . . . . . ..n.AA--T--

GAqAgCTTcGGGtTLGGGGAaqAGATa . ..AcccCCtC’CcaqAAACAGGAG. . . . . . . . . . ..CaGAAAG
--G-G---T---AGT-----AG----A. .,-CCC--T--CM--------- . . . . . . . . . ..-A -----
--G-G---C---T-T-----AG----A. ..-CCC--T--CAG ---------- . . . . . . . . . ..-A -----
--G-G---C---T-T-----GG----A. ..-CCC--T--CAG ---------- . . . . . . . . . ..-A -----
--G-G---C---T-T-----GG----A. ..-AAC--T--CAG ---------- . . . . . . . . . ..-A -----
--A-T---T---A-G-----AA----G. ..-CCT--C--GCG ---------- . . . . . . . . . ..-T -----

--G-GT-AT---TACCGG--GG-AGAG. ..-AGAG-CAGGAG--GA-A--S-. . . . . . . . . . ..GGA. . . .

CONSENSUS1 ACUGGaacTGTATCCtTTAqCtKCCTCAqaTCAC=TTTGGCAaCCAZ=cTcGTCACaa***

HIVLAI ------MC-------T---A-T-------GA ---------- ---A------C -c-----m- --

HIVHXB2R ------MC-------T---A-T-------GG-------------A------C-C-----U---
HIV14N ------ACC-------T---G-T-------~-------------A------A-T-----U---
HIVJH3 ------UC-------T---G-T-------GA-------------A------C-C-----CC---
HIVJRCSF ------MT-------T---A-T-------GA-------------A------C-C-----M---

HIVOYI ------GAC-------GA--A-C-------GA ----------- --A------A-c -----AA---

HIVSF2 ------MC-------T---A-T-------GA-------------A------C-C-----M---

HIVNY5CG ------MC-------T---G-T-------GA-------------G------C-C-----U---

HIWL43 ------MC-------T---G-T-------~-------------G------C-C-----M---

HIVCDC4 --- --MC-------T--.-G-T-------GA-------------A------A-C-----U---
HIVHAN ------UC-------C---G-C-------h-------------G------C-C-----U---
HIVRF ------WC-------T---G-T-------U-------------A------A-C-----AG---
CONSENSUS2 ACAaGGUctGtaTCCTTLAqcTtCCCTCWTCACWTTTGGCUCGACCccTtGTcaCAa---

HIVELI A--- ----CT-TA-----T-AC-T ---------------------------CC-T--CC--A---
HIVZ2Z6 --- ----CT-TA-----C-AC-G---------------------------CC-T--TA--A---A
HIVNDK --- ----CT-TA-----T-GC-TA ---------- --------- -..------ CC-C--CA--A---
HIVHAL --- ----TT-TA-----T-GC-TA ---------------------------AG-T--CA--G---
HIVU455 G--- ----CA-AC-----T-GT-T -------- -------- -------- --- CC-T--Ch--G---
SIVCPZ -G-GCAGTCTATA---ACC-ACCT---------------------G-----CC-CA-CC--G---

1436

1474

1430

1456

1438

1450

1435

1444

1430

1430

1438

1435

1441

1436

1430

1441

1429

1453

1417

1462

1501

1539

1503

1321

1503

1513

1500

1509

1503

1503

1503

1500

1506

1501

:503

1506

1494

lsla

1402

1527
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HIV-1 P(IL

qaq ->
CONSEPIS(lSl TTTvTTAGGGUqATCTGGCCTTCCcaCAAGGGaAGKcaqqqtitTT??????7?7???7???7?????
HIVIAI ------------ ------------TA------AG ----CAGGG--T--TCTTCAGAGCAGACCAGAGCCA
HIVHXB2R ------------ ------------TA------A----CAGGG--T-- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .G

HIVUN ------------ ------------TG------A----G. ..G--T--G . . . . . . . . . . . . ., . . . . . . . ,

HIVJRCSF ------------G------------TA------A----cAGGG--T--

HIVOYI
. . ., . . . . . . . . . . . . . . . . . .

‘----------- ------------CA------A----CAGGG--T--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .G

HIVSF2 ------------ ------------rA------A----cAGGG--T--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .G
HIVNY5CG ------------ ------------CA------A----CAGGG--T-- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .G

HIVNL43 G-------- ---- . . . . . . . . . . . . CA------A ----CAGGG--T-- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
HIVHAN ------------ ------------CA------G----CAGGA--T--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .G
HIVRF ------------ ------------CA-- .---A----CAGGG--C--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .A

CONSCNSUS2 TTTTTTAGGGAaaATTTGGCCTTCCcACAAGGGaAGGCCqGGGAAtTT. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
HIVELI -----------GA------------c-------A---.-G-----c.-

HIVZ2Z6

. . . . . . . . . , . , . . , , . . . . , ,
-----------AG------------C-------A-----G-----C-- . . . ,. , . . . . . . . . . , . . . , . .

HIVNDK -----------AG------------C-------A-----G-----T--

HIVMAL
. . . . . . . . . . . . ,. . . . . . ,. .

. . . . . . . . . -. AA c A A--------- --- ------- ----- . . . . . T --, . , . . . . . . . . . . . . . , . . . . .
HIVU455 -------- . . . AA A G A--------- .-. ------- ----- ----- T--- . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . .
SIVCPZ ---------- -MGG ----- -----cG--Gc --G--..-A- -c--c-- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CONSENSIJSl ?7???7?ltt?7??tCtTCAGAgCAGAcCAGACCCUCAGCCCCACCAGaMAGAGCTTCaGGTtTGGGG
HIVIAI ACAGcCCCACCATTT-T ----- G-.--c--- --------- -.-.-----A --------- -A---c--- --

HIVHXB2R . . . . . . . . . . . . . . T-T---.-G ----c---- --------- .-------A --------- -A--.C--- .-

HI VNN . . . . . . . . . . . . . .T-C-----G----A---------------------A----------A---T-----
HIVJRCSF . . . . . . . . . . . . . .C-T-----G----C---------------------A----------A---T-----
HIVOYI . . . . . . . . . . . . ..A-T-----A ----c--- -------- -------- -.C----- -.-.-G-- -T-----

HIVSF2 . . . . . . . . . . . . ..T-T-----G ----c--- ------.,- -------- --A ---------- A---T -----

HIVNY5CG . . . . . . . . . . . . ..T-T-----G ----c-. A A T----------------------- --., ------ - ---

HIVNL43 . . . . . . . . . . . . , . T-T-----G----C- A A T-------------- -------- --------- - ---

HIVHAN . . . . . . . . . . . . . .T-T-----G ----c ----- ---------- .-----A--- -------A-- -T-----

HIVRF . . . . . . . . . . . . . .T-T-----G----C---------------------A----------A---T-----
CONSENSUS2 . . . . . . . . . . . . ..tCttCAqAGCAGACCAGAGCCUCAGCCCCACCAGCAGAqAqCTTcqqqt ttqqGG
HIVELI . . . . . . . . . . . . ..T-TC--A - - . . -- . . . . . --- - --- -- -. - - -------- G-G--- CGGGTTTGG--
HIVZ2Z6 . . . . . . . . . . . . ..T-TT--G --------- --------- --------- ----- G-G ---CGGGTTTGG--

HIVNDK . . . . . . . . . . . . ..T-GT--G --------- --------- --------- ----- G-G ---CGGGTTTGG--
HIVMAL . . . . . . . . . . . . ..C-TT--G--------------------------------G-G---C~GTTTGG--
HIVU455 . . . . . . . . . . . . ..T-CT--G --------- --------- . . . . . . . . . ----- A-T---, ..TGGGAT--
SIVCPZ . . . . . . . . . . . . . .TGTG--G-A----A----A-----G--------GAT---G-GT-AT~GTACCA--

CONSENSUSl aaGaqAcAaCaacTCCCtcTCA?777???77?77GAAGCAGGAGccGATAGACUGGaaeTGTATCCtTT
MIVM1 TA-AG-C-A-tiC----TC---- . . . . . . . . . . . ---------- cc-------- ---AAc---- .--T--

I11VHXD2R TA-AG-C-A-AAC---.CC---- . . . . . . . . . .. ----------cC.. ----------Arc-------T--
HIVHN U-AG-C-A-AAC----TA--- GAAGCACGAGAA----------AC-----------ACC-------T--
IIIVJRCSF AA-AG-C-G-AAC----(;AAGCAGCA(;CAA(;CA---------- cc-------- ..-AAT---- --.T--

HIVOYI AA-A~,-c.A- mc-...Cc. . . . . . . . . . . . ,., . . . . . . ..- -cc. ----- -.-.-c,Ac- ------T--

HIVSF2 AG-AG-A-A-AAC----,C---, ,,,., ,, . . ..----------cc-----------Mc-------T.-
HIVNYXG AA-AG-C-A-AAC----TC---- ,, ... ., ., .. ----------cc-----------AAc-------T--
llrvNL43 AA-AG-C-A-AAC----TC---- .,, ., ., . . ..----------CC-----------AAc----.--T--
IIIVHAN AA-CA-C-G- .,.----TC---, .,, ... ,,, ,.----------cc-----------uc-------c--
IIIVRF AA-AG-C-A-, ,,----TC--- ... .,,.. ,,., ----------AA -.---------AAC-------T--
CONOEN9US2 ●qGAqAtaAc .,.ccCCTCLC~ . . . . . . . . . ??7qAAACA(WAGCaGAAAtiCAaGGAActGtaTCCTTt
HIVELI AA--G-TA-c, ,.cC----T-A. .,., ,,., ,,,A.-----.---A-----.-.A----cT-TA.---.T
IIIVZ2Z6 U--G-TA-C. ..CC--- T-A . . . . . . . . . ,,, G---------- -------- ----CT-TA-----CA A
IIIVNI)K AG--(;-TA-C, ,,CC----T.A .,, ,.,.., .,, a ‘--------- -------- ----CT-TA-----l’A A
IIIVMAL AC--G-TA-A, , ,AC----T-A . . . . . . . . . ,,, G--------- -A------ --A----TT-TA-----T
HIVU433 GG--A-AG-T, . ,l;A----C-r ... .,, ,. .TGCG----------T--------C----CA-AC-----T
61VCP7, AG--A(;A, . , ..,(;AA(;A(N.-A ... ,,,,,. (;(;A(;--I;A-A-- -(;(:A(;A(;A(J--(J. . .T(:TATA---A(:(:

40
70
40
45
40
48
48
40
40
40
40
48
40
48
48
48
48
40

104
140
104
101

104

104

104

104

104

104

104

104

104

104

104

104

101

104

162

19E

162

111

114

162

162

162

162

139

159

139

159

139

159

159

1!)9

156
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HIV-1 POL

CONSENSUS1

HIV~I

HIVHXB2R

HIVMN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIVNDK
HIVHAL
HIVU455
SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVflN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN
HIVRP

CONSENSUS2

HIVELI

HIV712Z6

HIVNDK

HIV!4AL

HIVU453

SIVCPZ

\/ protease <- gag Cds

AgCtTCCCTCAgaTCACTCTTTGGCAaCGACCCcTcGTCACAaTUaGATAGGGGZGCUcTA~gGUG

-A-T- ------GA-- -----------A-- ----C-C------A---A-------------C----G----

-A-T -------GG-------------A------C-C------A---A-------------C----G----

-G-T-------M-------------A------A-T------A---A-------------C----G----

-A-T-------GA-------------A------C-C------A---A-------------C----G----

-A-C-------GA-------------A------P -C------A---A-------------C----A----

-A-T-------GA-------------A------C-C------A---G-------------C----G----

-G-T-------GA-------------G------C-C------A---A-------------T----G----
-G-T -------GA-------------G------C-C------A---A-------------T----G----
-G-C-------M-------------G------C-C------A---A-------------C----G----
-G-T-------U-------------A------A-C------G---A-------------T----G----
AgcTtCCCTCMTCACTCTTTGGCMCGACCccTtGTcaCAaTtiaaaTAGGqGGACAGCTaAagGMG

-AC-T ---------------------------CC-T--CG--A---~----G--------A-AG----

-AC-G ---------------------------CC-'t--TA--A---W----G--------A-AG----

-GC-T ---------------------------CC-C--CA--A---AGA----G--------A-AG----

-GC-Y ---------------------------AG-T--CA-.-G---~G----A--------A-M----

-GT-T ---------------------------CC-T--CA--G---W----A--------G-TA----

-ACCT---------------------G-----CC-CA-CC--G---UG---AA--G--A--ATGT----

CTCTATTAGATACAGGAGCAGATGATACAGTAtTAG&GAaATGaaTTTGCCAqG~gATGGAUCCUA

------------- -------------------T---A---A---AG-------G---G------------

--------------------------------T---A---A---AG-------G---G------------

--------------------------------T---G---A---AA-------A---G------------

--------------------------------T---A---C---GA-------G---G------------

--------------------------------T---A---A---U-------G---G------------

--------------------------------T---A---A---ti-------G---A------------

--------. -----------------------T---A---A---M-------G---G------------

--------------------------------T---A---A---AA-------G---G------------

--------------------------------G---A---A-- -AG-------G---G ------------

--------------------------------T---A---A---M-------G---A------------

CTCTATTAGAtACAGGAGCAGAT~TACAGTaTTAGMGAaATaMTTTGCCAGGMMTGGMaCCMA

T- - - . . - -- - - - . . - - . - - --- - - . . - - - - - A --------A--G--------------------A-----

---------- -------------------- --------A--G--------------------A-----T A

-------.,-- -------------------- --------A--A--------------------G-----T A

c- . -. - . --- . --- - . --- . . . --- . . . . . . A --------A--A--------------------A-----

---------- -------------------- --------C--fi--------------------A-----T c

--T-GC----T--------T--.---------AA----GAGA--Ac-A--A-A----cTT-----A-----

CONSENSUS1 AATC;ATAGGqGGAATTC(;AG(;TTT'rATCAAAGTaa(;ACAGTAtGATCArJATAct.c~TAGa~ATCTGtGGA

IIIVIAI -- --- . . . . (;--------------------- --AA-------T-----G---cTcA- --AA-----T---

IIIVIIXD2R ---------G -----------------------AA-------T-----G---CTCA---AA---- -T---

IIIVHN ---------G -----------------------AA-------T-----G---ACCA---(:A-----T---

tilVJRCSF G- - - - . - - - - . - -- - -- --- . - --- . . . ----AA-------T-----G---CCCA---AT----- -T---

IIIVOYI ---------G-----------------------M-------T-----G---CTCA---AA-----T-- -

II[V!4F2 ---------G ----------------- ------M-------C-----(;-- -CCTC---AA-----T---

IIIVNY3CX ---------G -----------------------AA-------T-----G---CTCA---AA-----C- --

II[VNL43 ---------G ------------ -----------AG-------T-----(J---CTCA- --AA-----C---

IIIVIIAN --------- A -----------------------M- ------T -----(:---(:TC(=AA=TA-----T-- -

IIIV14F ---------G -----------------------l;fi---- ---T-----A---CTCA---AA--- --T---

CONSENSUS2 AATqATAGGGGGAATT(;CAG(;TTTTATt;AAA(iTAA[;ACA[;TATGATCA~ATACtt:ATA[iAAATcTOTGG~

IIIVEL[ --.G-----=--------- ------------------- ----------A----cc--- -----C-----A

llrv277#Fl ---(;----------- --------- -------------------- ----A----Cc--------C- -..-(]

IIIVNDK ‘,-(:-------------------- -----.-------------------A--- -TC-------.C-----A

IIIV14AL ---f; ‘----------------------------- --- -----------A----TT--------T-----A
lllvu4f!) ---A ------------------- - ------------------------- -- (:----IT---- .---I’-----A
SIV[:P7, ---(:-----A ------------ ----- ----.r”-A ---A-l’---.A-A(;-.-A(.- ----(;--A[:AA--c:

232

268

232

241

244

232

232

232

232

229

229

229

229

229

229
229

223

226

302

330

302

311

314

302

302

302

302

299

299

299

299

299

299

299

299

296

3“12

4o11

37?.

3111

3114

312

3’12

3“12

372

3fi’J

369

369

369

369

16’4
)fil)

“IAQ

If, (I
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HIV-1 POL

CONSENSUS1 CATWGCTaTAGGTACAGTATTAGTAGGACCTACACCTGTCtiCATMTTGGMGWTCTGTTGACTC

HIVLAI A-------- - -------- -------- -------- -------- -------- -------- -------- ----

HIVHXB2R A. - - - . . - . . - - -. - - . . - . . . - - - .- - - - - --------- - -- - ---- . - - - .- - - - - - - - - ----- ---

HIVNN A-------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---.---- ------.. . . . . . . . . . . . . . . . . ----

HIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG
HIVNL43
HIVHAN
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVML

HIVU455

SIVCPZ

A-------- . -------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----

.. -. ..-. . A . . . . . . ..- ------------------ . . . . . . . . . --------- ---------------

A--------- --------- --------- --------- --------- -- .-,----- --------- -----,.

A-------- . -------- -------- -------- -------- -------- -------- -------- --”-

A.. -. ..-. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----

A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---..-

7A? MaqCTATa=TACAqTATT aGTAMACCTACa~TGTCMCATMTtGGAaGaMTt TGTTGACcC

C-G--AG----A------G ----A-----------G--------------C---A-A---T-------C-

C-T--AG----A------G----F -----------A--------------T---A-A---T-------C-

T- T--AG----G------G ----A-----------A--------------T---A-A---T-------C-

A- A-- GG----A ------ A-- -- G------ ----- A.-.. --------- .- T-.-C-A --- A----- .. T-

A-A--GA----A------G----G-----------A--------------T---A-G---A-------T-

AGA--AGTAG-A--G---G----A--------A--A-----A--T-----T---A-A---A-T-----A-

protaas. \l p66, p51
CONSENSUS1 AGaTTGGtTGdCTTTWTTTtCCcATTAGtCCTATTCAaACTGTACCAGTaMTTMGCCACGMT

HIVMI -- ----T--C-----------T--C-----T--------A-----------A-----------------A

HIVHXB2R -- ----T--C-----------T--C-----C--------G-----------A-----------------A

HI VHN -- ----G--C--..--------T--C-----T--------A-----------A-----------------c

HIVJRCSF -- ----T--C-----------T--C-----T--------A-----------A------ -----------A

HIVOYI -- ----T--T-----------T--C-----Tr --------A --------- --A------ --------- -.

HIVSF2 A.- ----T.-T-- .--...--.C --C.---.T- --.-.--A-- ---------A ---------- -------

HIVNY5CG -- ----C--C-----------T--C-----T--------G-----------A-----------------A

HIVNL43 -- ----C--C-----------T--C-----T--------G-----------A-----------------A

HIVHAN -- ----T--CA -----------T--C-----T .--..--.A --------- -.A------ --------- --

IIIVRF ‘- ----T--C -------- --T--C-----T--------A--.,--------A-----------------A

CONSENSUS2 AGATT~cTGtiCTTTtilTTTTCCMTTAGTCCTATTGAaACTGTACCAGTWTT~qCCAGqaAT

IIIVELI .---.--c--c . . . . . . . . . . . . ----------- -..--..A---- ----------- -----G----GA .-

HIVZ2Z6 .--..--C-.C- -------- . . . . . . . . . . . . .--.-.-.A.- ----------- -------G--- .GA.-

lilVNDK ‘------C--C -------------------- ---------A--------------------G----GA--

HIVHAL '------7- T-----------------------------G-------------- ------G----GG--

IIIVU455 -------T--T - . . - - --- - -. . . - --- - -. - - - - - . - - - - - - . - -- - - - - . . - - . - - - . - - - -A A M--

SIVCPZ -AT-G--T--T---C--c;TG--C---------T-A-----A-----C-----C-----G--A----GA--

CONSENSIJS1 CGATCCCCCAMA[;Tt.MaCAATG(;CCATT(;ACAGAaGA~AAAATAAAAGdTTaqTAGAaATtTGTACA

}IIV1.AI --------- ------T--A ----- ------------A--A----------C---AC----A--T- -----

I11VIIXI)7M ---------------T--A- --------..-------A--A----------C---AG----A--T---- --
IIIVHN ---------------T-.A -----------------A--A----------C---AA----A--T------

IIIV.JRCSF - - -- . . - --- - . . . .(: . .A- -- . . - . . . . - . . . - . -A. -A-- - - ---- --- ‘: ---Ac,--- -A. -T--- - - -

IIIVOYI ----.----------T--A- ---- ---- --------A--(;.--------.T---AA .---A--T ------

lt1vsF2 ---------------T--(; -----------------A--A -------- --(:---AG----G--A ------

IIIVNYKG ---------------T--A -------------- ---A--A----------C---AG----A--T ------
I11VNL41 ---------------T--A -----------------A--A . . . . . . . . . . c...AG...- . . . . . . . . . .

IIIVHAN ---------------T--A --------,.--------A--A----------C---M----A--T- -----
lllVR~ ----.----------T--A ----------- ------ --(0 -A----------c---f;G----A--T------

lX)NSENSlJS2 GGAT(;GCCCAAa4UTTAAACAATfX;l:l:ATTriA(7Af;AAI;AaMATAAAA(;(:ATTAACAGAAATTTI;TAcA

IIIVEI,I -----------AA ------------- -------------A ---------------------- ------(:A
IIIVZ2Z6 -----------AA ------------- .------------A ------------ -------.---. .---(:A

IIIVNI)R -. -------- -AA------------ ---------- ---- A---------- --.., ------- -..--..(:A

IIJVMAI, ------ . . . . . (’;(;-- -”-------- -------- ------A ------------- . ..-..-.---.-...AA

IIIVIJ455 ---.,-------A(;- -------- --- ---- --. -------(:----- ------------------ -----AT

z 1‘Jr”l~7, -- ---- T----AA;- A.f;-- - -. I., AT.. .I,-- -T- --–-T---- -r”-------- ------ --(:AA

442
470
442
451
454
442
442
442
442
439
439
431
439
439
439
439
439
436

512
548

512
521
524
512
512
512
512
509
509
501
509
509
509
509
509
506

502

6’8
58:

591

594

Jn2

Su?

502

50)

5“19

5“19

9 “r“1

5J9

319

519

519

5J9

‘1 lfl
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COMENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVHN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVKAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HI VUN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

GAaATGGWGGUGGqMaATTTCa~aTTGGGCCTG~TCCATACMTACTCCAGTATTTGCcA
-- --------------G--A-----A---A-------------------------------------C-A
-- --------------G--A-----A---A-------------------------------------C-G
-- --------------G--A-----A---A-------------------------------------C-A

-- --------------G--A-----A---G-------------------------------------C-A
-- --------------G--A-----A---A-------------------------------------T-A
-- --------------A--A-----A---A-------------------------------------C-A
-- --------------A--A-----A---A-------------------------------------C-A

-- --------------G--A-----A---A-------------------------------------C-A
-- --------------A--A-----C---AA . . . . . . --------------------- --------- - c-

GA7ATGGAAAAGGMGG~TTTtiqAaTTGGGET~TCCATA&TACTCCaaTATTTGCd

-- ----------------------C--G-A-------------------C--------~-------C-T
.-A-------- ----------- ..-c-.G-G.. ----------- ..--..c . . . . . . ..cA ----- --c.

..A-------- ----------- ..-c-.G-A-. ----------- . . . . . . . . . . . .-.-M . . ..- --c.

-- ----------------------'C--A-A-------------------C--------AG-------C-T
-- ----. -----------------C--A-A-------------------C--------AG-------T-G
-- -------------- -----A-CG-A-A-A--A--------------C--------TA-T-----A-A G

T~G~aGACAGTACT~KGAGWtTAGTAGATTTCAGAGMCTTMTAaqAqMCTCAaGA

---------- --------------------- ------------------------AG-G------A--A ‘r

---------- ---------------------- ------------------------AG-G------A--A T

A- - - - . . - . . . - - . . . - - . . -- . - - - - . . . - - - - . . - - . . . - . . . -. - . - - . . -- .1’ AG-A------A--

A--------- . --...---.--...-”.. --- T ------------------------GG-G------A--

A--------- . . . . . . . . . . --------- --- T------------------------AG-G------G--
A--------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --- c ------------------------M-G------A--
A--------- . .--. . . . . . . . . . . . . . . --- T----------------------,--AG-G------A--

---------- --------------------- ------------------------AG-G------A--A T

G--------- . --------- ------------ ---------- --------- ------T M-G------A--
A--------- - --------- --------- --- T ------------------------AG-G------A--

T~G~dGACAGtACWqKCAGdAMTTAGTagATTTCAGaGAaCTCMTAAqAGMCTCAaGA
. . . . . . . . . -A-.--.T. -c.-G---- .A------- .AU------ .A--A--T- ----G---- ----A--

---------- -----T--C--G-----A--------AG-------G--A--T-----G--------A--A

---------- -----T--C--G-----A--------AG-------A--A--T-----G--------A--A

---------- -----Z--T--A-----A ------ - GA-------A--G--T-----A--------A--A

---------- -----C--T--A-----G--------AG-------A--A--C----.A--------G--G

-C--A--G--A-----T--T--A-----A--------AG-C-----A--A--A-----G-----A--A--

:ONSCNSUS1 cTTCTGGGAAGTtCAaTTAGGAATACCACAtCC?GCAGGGTTAAM~AGAAAAAATCAGTAACAGTacTG

tlIvLAI c -----------T--A--------------T--C------------A----A--- -------AC--

l11\llXt!2R C -----------T--A--------------T--C------------A----A--------------AC--

}1lVHN c -----------T--A --------------T--T------------A----A--------------AC--
ll[VJltCSF C-----------T--A--------------T--C------.,-----A----A--------------AC--

IIIVOYI c -----------C--A--------------T--A------------A----A--------------AC--

II 1VSF2 c --.-.------T--G --------------C--C------------A----A--------------AT--

NIVNY3CG T-----------T--A--------------T--T------------C----A--------------AC--

HIVNL43 T-----------T--A--------------T--T------------C----A--------------AC--

HIVIIAN T -----------T--A--------------T--C------------A----A------------ --CC--

IIIVRF c -----------T--G --------------T--T------------A----G--------------AT--
CONSENSIJS2 t.TT~T[;[;[;A~(;TTCAATTAG[:hATaCCtlCP.'it:C!.GCaGGueTtlAAAAAGAMAAATCAGTaACAGTAcTcl

lllvEL!l T--C-----A------------ --A--G---C-T--A --(:C-G ------------- ----A------C-G
IIXVZ2Z6 T--C-----A------------ --A--G-- -C-G--A--GA-A-----------------A------C-G

H 1VN13K T--c-----ci --------------A--[;--- C-T--A--(;C-G ------------- ----A------C-G

IIIVHA1, T--T-----A --------------h--A---C-T--T--(;T-l;--------- --------C------T-[;

IIIVU453 C--C-----A--------------(: --[;--..A-A--G--TC-A ------------- ----A------C-A

SIV(!PX (:--T-----A--f;--(;-----(: --A--T--(:C-A--A--(:T-A-----------------[;------T-A

652

600

652

661

664

652

652

652

652

049

649

646

649

649

649

649

649

646

122

750

722

731

734

722

722

722

722

719

719

716

719

719

719

719

719

716

791

020

792

001

004

792

“192

“?92

192

“109

’709

7116

1H9

“IH9

109

“ln~

1119

/llh
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HIV- I P(IL

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVMN

HIVJT4CSF

HIVOYI

HIVSF2

HIV?4Y5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVHN

IIIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

H1VNL43

HIVHAt4

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSIJS1

IIIVLAI

IIIVIIXH2R

II [VPIN

IIIVJRCSF

IIIVOYI

IIIVSF2

IIIVNY5CG

IIIVNL43

IIIVHAN

llIVl!F

CONSENSUS2

HIVK141

I11V7,2?,6

l{lvNr)K

Ilrvml.

IIIVU455

5 [ vr’Pz

GATGTGGGCGATGCATAtTTTTCAGTTCCCtTAGATtiGAcTTcAGgMqTATACTGCATTTACCATAC

T-- ------- -------- T ------------T-----G----C--C--G--G-------------------

--------T--------T ------------T-----G----C--C--G- -G-------------------

-------- -------- ------------ -----A----C--C--G--G -------------------T T T

-------- -------- ------------ ----- ----C--C--G--G -------------------T T T A

T c- .- - ---- . . .- ---- ---- - . . .- --- T ----- ----C--C--A--G -------------------A

--------T--------C------------T-----A----C--T--A--G-------------------
-------- T T- ---- --- - ---------- - T ----- ----C--C--G--G -------------------A

c T- . - - - . - - -- . - - -. . - --- - -. -- ..- - . .- -T A ----C--C--G--G -------------------

T T. ---- . - . - - . . -- - . - --- - . . . - -. - - --- -c A----C--C--A--A -------------------

-------- -------- ------------ ----- ----G--C--G--G -------------------T T T A

GATGTGGGtGAcGCATATTTcTCAGTtCCcTTAGATqMqaLTTtAGqMaTATACtGCaTTtACcATAc

--------T--T--------T-----T--C------G--GAT--T--G--A-----C--C--T--C---T

--------T--T--------T-----T--C------A--GAC--T--G--A-----T--A--T--C---C

--------T--T--------C-----'r--C------G-GAT--T--G--A-----C--A--T--C---C

--------G--T--------T-----C--T------G--GAT--C--G--G-----T--A--C--T---C

--------G--C--------T-----T--T------G--ACC--T--A--G-----T--G--C- -C---C

-----A--A--T--C--C--C--TTGT--CC-G---A--GAT--C--G--A-----T--A--T--A--TC

CTAGTAtWCUTGAqACACCA~G>\TTAGATATCAGTACMTGTGCTtCCACAgGGaTGG~GGATC
------ T--------- G------ G----------- -- --- - ---- ---- T - - - - -G- -A--- - -------

------T---------G------G-------------------------T-----G--A-----------

------ --------- ------ ------------------------- -----G--A -----------T A G T

------ --------- ------ ------------------------- -----G--A -----------T G G T

T G--- -- . . - - . . - -- . - . . . . . . . - . . . . . . . . . . . . . . . . ------G T -----G--A -----------

------T---------G------G -------------------------G-----G--A-----------

------T---------G------G-------------------------T-----G--A-----------

T G- .- - -- ..- . ----- ----- - --- - ----------- - - . “ - - --- - . . - - .G T G--A -----------

------ --------- ------ ------------------------- -----G--A -----------T G G T
------ T A c-- ---- --- - ----- -- . -----.-- . . . --- - . - . --- - . . - - -T A--G -----------

CtAGTATaM~TGAGACACCA~qaTtAGaTATCAGTACMTGTGCTtCCaCAGGGATGGWGGATC

-T -----A--C --------------GA-T--A ------- ----------T- A-----------------

-T-----A--T --------------GA-T--A-----------------T--A-----------------

-T -----A--C--------------GA-T--A-----------------C--A-----------------

-C-----T--T --------------GA-T--A-----------------A--A-----------------

-T -----A--C --------------AG-C--G--- --------------T--G -----------------

-C-----A--T--------C-----AG-T--A-----A--T-----TT-G--A--A-----------G--

ACCAGC~ATATTCCAaaGTAGCATGACAAAAATCTThGAGCCTTTTAqAMCAaMTCCAGAtiTAgTt

------ --------AA----C ------------- -A----------G------A--------C-- -G-TA

------ --------AA----A (;--------------A--.-------G---- .-A-------..c---G-T

------A ------ --AA. ---C- -------------A----------G------A--------C---G-T

------A--------AA ----C--------------A----------G------A--------C---A-T
.....-~-- ------AA----T--------------A----------G------A--------C-- -G-T
------ A --------AA ----C--------------A----------G------G--------C-- -G-T

------A--------GT----C- -------------G-.--------G------A--- -----C---G-C

------A--------GT----C--- --------- .-A----------G ----- -A--------C---C-C

------A------ --AA----C -------- ------A----------C------A-- ------C---G-T

------A- -------AA----T-- ------------A----------7------A--------A--vG-7

ACCqqCAATATTCChaAGTAGCATGACWAATCTTAGAqCCCTTTAGAAdActiaATCCAGAUTaGTt

-- -GC----------A ---------- -------------G ------- --AA-c--A-------A--G- -T

---(;(;----------A---- -------------------G--- ------AA-C--A ------ -4--A--T

-- -[;G----------A-- -------------.--------(; ---------AA-C--A ------ -A- -A--T

--At;------ ----G --------- ---------- ----A -------- -AC-A--A-------A--A--<;
---AT----------c ------- - -------------- -(;--- ------TC-C--C ------ -(:--A--T

T--AT-T--(:. ----A--(:--T---- ----- --TC----A-----C---(;A-A-GA- ---T--C--TA(:T

861

89a

862

all

874

062

6162

862

862

859

059

a56

059

859

859

85’?

.959

856

931

968

932

941

944

932

932

932

932

929

929

926

929

929

929

929

929

926

1001

1030

1002

1011

1014

1002

1002

1002

1002

999

999

796

999

‘)99

999

999

999

--)96
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CONSENSUS1

HIVIAI

HIVHXB2R

HIVUN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

ATCTAYCMTACATGUTGATTTGTATGTAGGATCTGAcTTAGAMTAGqGCAGCATAGAac~TAG
. -------------------- ------------------ . . . . . . . . . .c G----------AC --------
--------- .---x-.-- -------------------- . . . . . . . . . .c G----------AC --------
. . . . . . ..- --------- . . . . . . . . . --------- .- . . . . . . . . . . ----------c G Gc --------

-------------------- ------------------ ..-.---.--C G----------AC --------
-------------------- ------------------ ----------C G----------AC --------
-------- -------- . . . . . . . . -------- ------ -------- -. -------- .-C G Ac--------
--------- . . . . . . ..- . . . . . . . . . --------- .- ----------c G----------AC --------
-------------------- ---------- -------- . . . . . . . . . .c G----------AC --------
-------------------- ------------------ ----...----C A----------AC --------
--------- . . . . . . ..- . . . . . . . . . ----------- ----------T G----------AT --------
ATcTAtCMTACATGGATGAtTTGTATGTaGGaTCT~cTTAGWTAGG~AqCATAGaaC~TAG

--C--T--------------T--------A--A-----C-----------G--G-----GA---------

--C--T--------------T--------A--A-----C-----------G--G-----U---------

--C--T--------------T--------A--A-----C-----------G--G-----U---------
--A--c---- ---------- T-.------A --G-----T. ---------- A--A-----AA- --------

--C--T--------------C--------G--A-----T-----------G--A-----AG------- --

--T--C--G -----------CC-A-----G--G-----TC-T-----T-AT--A-----W---GG-G-

CONSENSUS1 AGGAaCTGAGAcaaCATCTGTTqAgGTGGGGatTTACCACACCaGACMdWCATCAGWGUCCTCC
HIVI.AI ----G------CU--------G-G------AC----------A-----A--------------------

HIVHXB2R ----G------C~--------G-G------AC----------A-----A--------------------
HIVHN ---- ------CGA--------G-G------AT----------A-----A--------------------A
HIVJRCSF ---- ------CM--------G-A------AT----------A-----A---------------------A

HIVOYI ---- ------CAA--------G-G------AT----------A-----A--------------------A
HIVSF2 ----A ----- ..cAG -..-.. --G-G ----- -AT------- ---A-----A --------------------

HIVNY5CG ---- ------CM--------G-G------AT----------A-----A--------------------A

HIVNL43 ---- ------CM--------G-G------AT----------A-----A--------------------A

HIVHAN ---- ,s-----GAA--------G-A------A7----------A-----A-- ------------------A

HIVRF ----A ----- .GAA ------ --A.A ----- -GT------- ---G-----G --------------------

CPNSENSuS2 AGqUtTmGAG~dcATCTATTqAgqTGGGGATTtAecAcaCCAGAtA~aCATCAG~GUCCCCC

HIVELI --A--T ------AA--------G-GG--------T-CC-GA-----T-----A--------------C--

HIVZ2Z6 --G--T------U--------A-GG--------T-CC-CA-----T----- A--------------C--

HIVNDK --G--T------U--------G-GG--------T-CC-CA-----T---- -A--------------T--

II IWAL --G--C------AA--------G-AA--------T-CC-CA-----C---- -G--------------C--

liIvu455 --G--T..--..cT. .--.--.G.cc---- --..c.TT-cc...- .c..---G ------- -------T--

SIVCPZ -AG- -C -----CU---T-GC-T-M-----G--C-CA-CC-----C-----A-----A--G--G--A--

CONSENSUS1 ATTcCTTTGGATGGGTTATGAACTCCATCCTGATAAATGGACAGTACAqCCTATAqTGCT~ICCAGMAA~

liIvLAI -- .C .- .- - . . - - . . - - - . - - - . . . - . -- . - - . . - - . - . - . - - . . - - -(;- - - . --(;- . . -(;- . - .- . - -h

IIIWIXWR ---C------------------- -------------------------G------G----G--------A

IIIVHN c--- --------- ----------- --------------------- ---G------G----A---- ----A

IIIVJRCSF --- --------------------------------------------G------G----G--------Ac

IIIWY[ c-- ., . --- - - . - - -- . - - - --- -- . - - . - - - - - - - . - - - - - -- . . - - . .-- - -- . -- --f, A G--------A

IIIVSF2 c- - . - - -- - ----------- - - . . . ----- ----- . - - - . . --- . -- - G------A----G--------A

IIIVNY5CG c--- --------------------- -------------------- ---(;------G----G---- ----G

IIIVNL43 c--- -------------------------------------- ------(;------(;----(;--- -----(;

IIIVIIAN . ..(: ---- --------- - .- . - . -- ------------------- - . .-C,. . -- .-(;. . . -~,.- ----- .A

IIIVRF ---T ----------------------- ---------------------(;------(;----[;-- ------A

C(.)N9P,NSU32 ATTTCTTT(i(iAT(;l;(iuTATl;AA(:T(:CAl (.(!T(iAlAAAT(;(iACA(:T4CA(;cCTATAaAaUTGCCA(;AaAA1/

ll[VELr ------.---------T--------C--T-----T-----------A---T-----A-AC-------A--ti

IIIVZ2Z6 ---------------(l ------- - C--T-----T-----------A---T-----A-AT-------A--G
IIIVNDK ---------------T--------C--T -----T--- ----- --A---C-----A-CC-------A--A

IIIVMAL . - . - - . . . ------.( :------ --(: ..(: .--.-(:--------- --(;-- ..(, -- - --L. -Ac - ------(:-- (;

IIIVU413 . . . . . . ,. - ., . . - - ..-,:- . -.---.T - .T . - . -,:- - ----- - ---T--- (:--- --(:-(;c --- . - - -A--A

:; I V[’PZ (!---T-A--------A -- .-..(; .-(. --(’--A--[’--- -.-- -. .-(:---{T(---T(’ -AT-A-----A--A

1071

1100

1072

1081

1004

1072

1072

1072

1072

1069

1069

1066

1069

1069

1069

1069

1069

1U66

1141

1170

1142

1151

1154

1142

1142

1142

1142

1139

1139

1136

1139

1139

11J9

1139

1119

1136

1211

1240

1212

1221

1224

1212

1212

1212

1212

1209

1209

120b

1209

1209

1)09

l~o~

\J[19
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HIV-1 POL

CONSENSUS1 GACAGCTGGACTGTCtiTGArA TACAGUqTTAGTGGGa~ TTqfiTTGGGCMGTCAqAT tTAtgCAG

HIVLAI -----------------------------G--------A-----G--------------G--T--CC---

HIVHXB2R ------------ ----------------- --------G G----- G--------------G--T--CC---

HIV14N .- - ----- --- -------- . - ----- - -- -------- -- - --G A G--------------G--T--CG---

HIVJRCSF --------- ----------------- --- --------G A----- G--------------A--T--TG---

HIVOYI --------- .-------- . . . . . . . . . .- -------- -----G A A --------------G--T--TG---

HIVSF2 ----------------------------- -------- ----- --------------G--T--TG---G A G

l!IVNY5CG - .- -- ----------- ------------ - - . - - . ---A A----- G--------------G--T--TG---

HIVNL43 ----------------------------- -------- ----- --------------G--T--TG---A A G

HIVHAN -. - . ---- - . . . - . - . - - ----- . ----- ----- . - - -- - - -G A G--------------G--T--TG---

HIVRF ----------------------------- -------- ----- --------------G--T--TG---G A G

CONSENSUS2 M?AGCTGGACTGTCMTGATATACAGM?TTaGTq@qAaAtT~cTGGCUGcCAGATTTATcCAG

HIVELI -- --------------------------C--A--G-AG-G-T----C--------C---------C---G
HIVZ2Z6 -- --------------------------G--A--G-GG-A-T----C--------C---------C---G
HIVNDK -- --------------------------G--A--G-GG-A-T----C--------C---------G---A
HIVNAL -- --------------------------A--G--G-GA-A-C----T--------T---------C- ‘-A
HIVU455 -- ----------------.----------A--A--A-GA-A-C----T--------T---------G---C
SIVCPZ --GGTA --------------------A--AC-GA-A-GA-AGT----T--------T---------C---

CONSENSUS1

HIVL\I

H[VHXB2R

HIVMN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVMAL

111VU455

srvcPz

C’)NSENSUS1

IIIVLAI

NIVHXB2R

liIvklN

IIIVJRCSF

II [ VOY I

I11VSF2

IIIVNY3CG

IIIVNL43

IIIVIIAN

IIIVRF

CON9P.NSU37

GGATT~GTM&GcAaTTATGTtiaCTcCTTAGgGGacCWGCACTaACAGMG7AaTACdCTMC

------------G-C-A--------A--C-----A---AC---------A---------A---C------

------------G-C-A--------A--C-----A---AC---------A---------A---C------

------------A-C-A--------A--C-----A---AC---------A---------A---C------

------------A-C-A--------A--C----.G---AC---------T---------A---C------

------------A-A-C--------A--C--- ‘-G---AC---------A---------A---C------

------------A-C-G--------A--C-----A---AC---------A---- -----A---C ------

------------G-C-A--------A--T-----G---AT---------A---------G---C------

------------G-C-A--------A--T-----G---AC---------A---------G---C------

------------A-C-A--------G--A-----G---CC---------A------- --A---C ------

------------A-C-A--------A--C--..--G---AC---------A---------G---A------

GaATTWGTMaqCMtTaTCT~CTcCTtAGGGMaCc~GCACTMCAGAagTAqTAcCacTaAC

-A----------GA---T-A--------C--T------A-C--------------AG--A--C-AC-A--
.A-------..-GG ---T-G -------- c.-T--...-A.c --------------AG--A--ACAA-A--

-A ----------AG---T-A--------C--T------A-C--------------AC--G--C-AC-A--

-A----------AG---T-A--------C--T------G-A--------------CA--G--C-AT-A--

-G----------CG---C-G--------T--C------G-C-- ------------TA--G--CCCG-G--

-A--A---A---AG---T-A-----C--GA-A--A---A-?,--GAA---G-----TG--G-TC-TC-C--

AqM(;AAGCAGAqCTAGAACTq(;CAGAAAAcAGqGA.~ATTCTAAAAGMCCAGTACATGqAGTqTATTaT

-G-. --------[;----.---(;- -.-----(:--A--G ------ --------A-------G---G- ---A.

-(;---- ------(;--------(;--- -----C--A--C ------------ --A-------G---G----A-

‘(;----------C--------f;- -------C:--(;--A ------ --------A-------(;---(; ----A-

-A-- --------(;--------(;- -------C--G--(;--------------A- ------G---G----A-

-G-- --------G --------G--------C- - (;--(;--.---------.-A--- -. ,; . - .G . . --A.

-G---------- C--------(;--------C -G--G--------------A-------A- .-A----A-

-G-- --------G-.------G--- ----- C--G--G--------------G-------G- --G----A-

-G----------G--------G- -------C--(;.-(;-------------- -G-------G---O----A-

-A--------- -(;-- ------A-- --,--- C--G--A--------------A-------G-- -G----G-

-A------ -- I;=-------r;--------T--[;--G----- --------- A.----.-(-,--- (j---.A.

a(;aA[:Adc;CA[~ATTA(;AAcT(;(;(;A(;AaAACA(;(;[;AdATTcTAAAACAaCCaGTaCATGGaGTqTATTAT

V?,I,I A-A---A ------------C-------A-- ------A---T-------A--A--A--- --A- z------
V7,1Z6 A-A--- A------- -----C-------A ------- -A---C-------A--A--A---- -A--(;------

VNDK A-A---A ------------(:-------A --- -----A---C ------ -A--A--A---- -A--(;---- --

Vf4AL T-f”---(;- -----------T-- -----(;----- - --A---C---- ---A--A- (;-----G--A---- --

V045!) T-A---A- -----------T-- -----(;---- ----(;---[:-- -----C--T--G----- A--A ------

V(:P?. ,t~’(----h---- -- --- -T.A--- -- A--r---- -(:--A(;---lA(”A(AA--A-.A--- --(;--A-.(!---

12B1

131e

1282

1291

1294

1202

1282

1202

1282

1279

1279

1274

1279

1279

1279
1279

1279

1276

1351

1308

1352

1361

1364

1352

1352

1352
1352

1349

1349
1344

1349

1149

1349

1349

1349

1346

1421
14~Q

1422

1431

1434

1422

1422

1472

1422

1419

1419

1414

1419

1419

1419

1419

141’?

1416

I-A.24
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HIV-1 PO],

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVMN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN
HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIV14,AL

HIVU455

SIVCPZ

GACCCATCWGP,CTTAa TAG CAGMaTACAGUgCAGGGqctiGGCCMTGGACATAtC~TTTaTC

A C A-------G-----GC----------------’T-------A--------------------- --- ----

------------------A---C----A-------G-----GC----------------T-------A--
------------------A---C----G-------G-----GC----------------T-------A--
------------------A---T----A-------G-----GC----------------T-------T--

G C----T-------A-----AC----------------T-------A-------------------- . . .

------------------G---C----A-------G-----GC----------------T-------A--

A C----A-------G-----GC----------------T-------A---------- -------- -- . . .
-------- -------- .- A---C----A-------G-----GC----------------?-------h--

G C----A-------G-----GG----------------T-------A--. . . . . . . . . --------- . . .

------------------A---C----A-------G-----GC----------------C. ‘-----A--

GACCCA’CCAAAAGACtTAaTAGCAGAAaTACAGAAaCAaGCGcAcGqcCAATGGACATAcCAAATtTAtC
---------------T--A--------A-------A--A---C-C-K-----------C-----T--T-
---------------T--A--------A-------A--h---C-C-W-----------C-----T--T-
---------------T--A--------C-------A--A---G-C-GC-----------C-----T--T-
---------------T--A -.--..-.A --.-.-.G- -G-..A.A- GT------- .-.-T..-. .A..c.

---------------C--G--------A-------A--A---C-A-AC-----------T-----T--T-
T-- ---GAC -----GC-’TA--------A -------A--G--CCTGCGG--G-----T--T--G--A-TT-

Consensus UGAqCCATTTMaMLCTGWCAGGaMqTATGCMqaAtGAqGGGT~<CCACACTtiTGATqTaU

HIVMI ---- --------A--T-----------A--A-------GA-C--G----G--------------G-A--G

HIVHXB2R ----G--------A--T-----------A--A-------GA-T--G----G--------------G-A--

HIWN ----G--------A--T-----------C--A-------GA-T--G----G--------------G-A--

HIVJRCSF ----G--------A--T-----------A--A- ------GA-C--G----G--------------G-A--

H!VOYI ----G--------A--T-----------A--G-------GA-T--G----G--------------G-A--

HIVSF2 - .-G--------A--T-----------A--G-------GG-T--G----G--------------G-A--

HIVNY5CG ---- --------A--T-----------A--G-------GA-T--A----G--------------G-G--G

HIVNL43 --.-G---- ----A-.T- --------- - A.-A-------GA -T--A----G- ----------- --G-G--

HIVHAN ---- --------G--T-----------A--GA -------GA- T--G----G- ---------- ---A-A--

HIVRF ----G ----- ---A--c--- ------w-A- -G-------GA -T--G----G ---------- -..--G-A--

CONSENSUS2 UGAaCcATtT~TCTqAWCACGaAAqTATGCMGMtqAqGqqTWcCACACTMTGATGTW

HIVELI ----A-C--T---------G--------A--G----------TG-G-GG---C-----------------

HIvz2z6 ----A-C--T---------G--------A--G----------TG-G-GG---C-----------------

HIVNDI( ----A-C--T---------A--------A--G----------CG-G-GG---C-----------------

HIWAL ----G-A--A----.----G--------G--G-------,---TA-A-TC---C--- --------------

H1VU455 ----G-C--T---------G--------A--A----------AA-G-TC---T-----------------

SIVCPZ -G--A-C-CA---G---T-G--G-----G--A-----C---CAA-G-TCA--A-----A-----CA-C-G

CONSENSUS1 ACAaTTMCAGAGGCAGTqCMWaTAqCCacaGMaGCATAGTMTATGGGGMAGAcTCCTAAATTT

IIIVLAI --- -------------- ------A--A--ACA---A---------------------C----------A G

IIIWXD2R ---A ------ ------ ------A--A--AC~---A------------------.,--C----------G

IIIVHN --- --------------G------A--G--ACA---A---------------------C----------A

ll[VJflCSF A--- -------------- ------A--G--AAT---A---------------------T----------G

HIVOYI G--- --------------G------A--A--CAA-- A---------------------C ----------

lilV9F2 ---(;--------------(;------G--T--ACA-. -h---------------------T ----------

H1VNY5CG ‘--- -------------- ------A--G--ACA---AA A --------- . . . . . . . . . .--c ----- -----

HIVNL4J A--- -------------- ------A--G--ACA---A---------------------C----------A

lIIVI{AN - - .(;- -- . .- - - . . - - . -G. .- .- .A. .G. -AcA- . -G. . - - .- -- -- - ---- ---- -. -c-- -- .- - -- .

I11V14F A--- -------------- ------G--G--ACA---A---------------------C----------A
(:ONSENSUSZ acMTTA~rA(aq(;catiTGCAAAaaaTat(:CacAGAMGCATAGT~fATAl'GGC[:AAaqAct(:CTAAATTT

IIIVEL1 G-..--.cA.-..G-CA . . . ..--(.AA-AT- -Ac --------- -..(;---- .---.-GG- cT------- --

N[VZ2Z6 A------(;----G-TA-------AAA-AT--AC------------G----- -----AG-CT ---------

}1lVNDN A ------ ----6-CA-------AAC-AG--ACA . -. - -- - - - -.-G.. ---- .- . Ar. -(:T ---- - -. - _

I11W4AL A ------A----A-CA -------AGA-AG--CA------------A----------AA-CT---------

H1VI1455 A ------A----A-TG-------AAG-(:T--AC------------A--------.--A(;-TC---------

51VCP71 G- --(:-(;(;-(;-.A-(:A--A----AAA-T(i-TA(:T--..--------A--T-------AA-(:A---------

1491

1528

1492

1501

1504

1492

1492

1492

1492

1489

1409

1404

1489

1489

14a9

1409

1409

1406

1561

1590

1562

1571

1574

1562

1562

1562

1562

1559
1559

1554

1559

1359

1559

1559

1559

1556

1631

1668

1632

1641

1644

1632

1632

1632

1612

1629

1629

1624

1629

1629

1629

1629

1629

1676
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HIV-1 POL

Consensus AaAcTaCCCATACWgGMCATGGGAaqCaTGGXGAcaGAgTATtgGcMGCcACCTGGATTCCTG

HIVIAI -A-C-A-----------G-----------U-A-------CA--G---TG-C----C-------------
HIVHXB2R -A-C-G-----------G-----------U-A-------CA--G---TG-C----C-------------
HIV14N -G-c-A-.---------A-----------m-A-------cA--G---hc-T----c-------------

HIVJNCSF -A-T-A-----------A-----------M-A-------CA--G---TG-C----C-------------

HIVOYI -A-C-A-----------A-----------AG-A-------CG--G---TG-C----C-------------
HIVSF2 -A-C-A-----------G-----------AG-A-------TG--G---TG-C----T-------------

HIVNY5CG -A-T-A-----------G-----------AG-G-------CG--G---TG-C----C-------------

HIVNL43 -A-T-h-----------G-----------AG-A-------CA--G---TG-C----C-------------

HI VNAN -G-C-A-----------G-----------AG-A-------CG--G---TG-C----C-------------

HI VRF -A-C-A-----------A-----------CC-A --.--.-cA --G--.TG- c-.--c.-. ----------

CONSENSUS2 AqAeTACCCATAC~qGWCATGGGAa4CATGG=GatAGAqTATTG#AaGC&CcTG~TCCCTG
HIVELI -G-C-------------G-----------U--------GCA--G--------A--C--T-----T----
HIVZ2Z6 -G-T-------------G-----------ti--------GTA--G--------A--C--T-----T----
HIVNDK -A-C-------------G-----------U--------ATA--G--------A--C--C-----T----
HIVHAL -G-C-------------A-----------GG--------ACA--A--------A--C--C-----C----
HIVU455 -G-C-------------G-----------AG--------ATG--G--------G--T--C-----T----

SIVCPZ -GGT----AG----G--A----GT-----AG--------GCA--A-<-----G--A--C-----C----

CONSENSUSI AqTGGCAGCT~T~TACCCCT~cTTAGTqUaTTaTGGTACCAGTTA~qUa~aCCCATAgTAOG

HIVLAI -G------T----C-----------T-----G--A--A--------------G--A--A------G----

HIVHXB2R -G------T----T-----------C-----G--A--A--------------G--A--A------G----

HIVUN -G------G----C-----------C-----G--A--A--------------G--A--A------G----

HIVJRCSF -G------T----C-----------C-----G--A--A--------------A--A--A------G----

HIVOYI -A------T----C-----------C-. ---A--A--A--------------G--A--C------G----
HIVSF2 -G--,----T----C-----------C-----G--A--A--------------G--A--A------G----
HIVNY3CG -A------T--..-C-----------C-----G--G--A--------------A--G--A------A-- --
HIVNL43 -G--,----T----C-----------C-----G--G--A--------------G--A--A------A----
HIVHAN -G------T----C-----------C-----G--A--A--------------G--A--A------G----

HIVRF -G------T----C-----------C-----A--A--G--..-----------A--A--A------A----
CONSENSUS2 AgTGGmaTTNTCUTACcCCTCCttTAGT~tTATGGTACCAGTTA~gAaqGAaCCCATAatA~

HTVCLI -G---.-A -------- ---c---- -TT -------- T ----------------G-AG--A------AT---

HIVZ2Z6 -G-----A-----------C-----TT--------T----------------G-AG--A------AT---

HIVNDK -G-----A. -------- ,.c-----TT -.-.---.T ----------------G-AG--A------AT---

HIVMAL -A-----G-----------T-----CC--------C----------------A-CA--A------GT---

HIVU455 -A-----G-----------C-----CC--------T----------------G-M- -C------GC---

SIVCPZ -A-----A---A-------C--A--CT----C---T--------AGT-----G-CA--A--T---CC-AC

CONSENSUS1 aGCAGWCtTTCTATGTAGATG~GCAGCtAatAGflAqACTAaAttAGWMGCAGbhTA%TtACT

HIvlAI A G--- - - - . . -. -- - . . - - - .- . - - - - --G T-GC--G--A----T-TT------------------T---

l11vHXB2R A--------C--------------G-----T-AC--G--G----A-TT-------------- ----T---

H [VHN T - - - - . --- T ‘------------- -----T-AC--G--G----A-AA------------.-----T---G

IIIVJRCW A--------T--------------G-----T-AC--G--G----A-TT----------..-------T---

HIVOYI A T- -- ---- - - . - - -- -- .- .- . - G-----T-AT--G--G----A-TT ------ --- ---------T---

HIVSF2 A T- . . . - . . . . . . . - . - - . --- - . G-----T-AT--G--G----A-TT ----- T- . . . . - . . -- -- - --

tiIVNY5CG A--------T------------. -A-----C.AT--G--A----A-TT. -----------------A---
II[VNL43 A--------T--------------G-----C-AT--G--A----A-TT------------------A---

IIIVHAN A --.--...T . . . . . . ..- ---..G--- .-T-AT--G --G.---A. Tr T--------- --------- ---

IIIVRF A. -------T--------------G-----T-AT--A--G----A-TT T. - -- - - --- - . -. - --- - --

CONSENSU52 AGCAGAaACtTTCTATGTAGATG~GCAGCTAATAGaGAqACTAAh.kaGMMaGCAGGaTATGTtACT

IIIVIILI ------A--T '-------------------------A--G-----ATTA-----A-----A-----T---

I11VZ2Z6 ------A--T--------------------------A--G-----ATTA-----G-----A-----T---

IIIvNDR ------A--T--------------------------A--G-----ATTA-----A-----A-----T---

NIVMAL ------A--T ---- - ..- ---- . - . - -- -- - . --- - A--A -----AAAG-----A-----A-----T---

IIIVU4S3 ------(;--A --------., ---------------- -G--A-----ACGA-----A-----G-----C---

51VCPZ CA---- T--T-AT-----------A-----A-----G--A--A--AACT--G--A-----A-----A--A

1701

1738

17D2

1711

1714

1702

1702

1702

1702

1699

1699

1694

1699

1699

1699

1699

1699

1696

1771

1800
1772
1101
1704
1772
1772

1772
1772
1769
1769
1764
1769
1769
1769
1769
1769
1766

lB4i

lele

1042

1051

la54

1042

1042

1042

1042

1039

la39

1834

1039

1039

1039

1019

1039

1036

1.A.2fi
MAY 91



HIV-1 POL

CONSENSUS1 gacAGaGGaAGACAaMaGTTGTctCCcTAactGACACMC-TCAGUgACTGAgTTACUGCMTTc

HIVLAI UT--A--P,-----A--A-----CA--C--hCT-----------------G-----G------------C
}11VHXB2R tiT--A--A-----A--A-----CA--C--ACT-----------------G-----G------------T

HIVMN UC--A--A-----A--G-----CT--C--ACT-----------------G-----G------------C

HIVJRCSF AGC--A--A-----A--A-----CT--C--ACA-----------------A-----G------------C
HIVOYI GAC--A--A-----G--A-----CT--C--ACT-----------------G-----A------------c

HIVSF2 GAC--A--A-----A--A-----CT--A--GCT-----------------G-----A------------c

HIVNY5CG GAC--A--T-----A--A-----CC--T--ACG-----------------G-----A------------c

HIVNL43 GAC--A--A-----A--A-----CC--C--ACG-----------------G-----G------------c

HIVHAN GAC--G--A-----A--A-----CT--C--UT-----------------G-----G------------c
HIVRF GAC--A--A-----A--A-----CT--C--ACT-----------------G-----G------------c
COHSENSUS2 ~CAGAGGU~CAgMaGTTGTccCttT?ACTGA?ACaACWTCAgM~CTGAqTTACAa=UTta

HIVELI --------------G--A-----CC-TT-G-----C--G--------G--------G-----A-----TA

HIVZ2Z6 --------------G--A-----CC-TT-T-----T--A--------G--------G-----A-----TA

HIVNI)K --------------G--A-----CC-TT-C-----C--G--------G--------G-----A-----TA

HIVMAL --------------A--G-----CT-CT-A-----A--A--------G--------A-----A-----CC

HIVU455 --------------A--G-----TT-CC-A-----G--A--------A--------A-----T-----CC

SIVCPZ ---- ---G-AA ---A--U-CA-TAGCT-AGW-T--C--T-----GC-AG-A--A---A-G--TT-GC

CONSENSUS1 AtCTAGCTtTGCAgGATTCqGGatTaGUGT~cATAGTaACAGACTCACMTATGCATTaG~TCAT

HIVLAI -T------T---- G-----G--AT-A--------T-----A--------------------A--------
HIVHXB2R -T- -----T----G-----G--AT-A--------C-----A--------------------A--------

HIVMN -T------’GT---C-----A--GT-A--------C- ----A--------------------A--------
HIVJRCSF -C------T----G-----A--AT-A--------C-----A--------------------A--------

HIVOYI -T------C----G-----G--AT-A--------C-----A--------------------A--------

HIV!3F2 -T------T----G-----G--AT-A--------C-. ---A--------------------A--------

HIVNY5CG -T------T----G-----G--AT-A--------C-----G--------------------G--------

HIVNL43 -T------T----G-----G--AT-A--------C-----G--------------------G--------

HIVHAN -T------T----G-----G--AC-A--------C-----A--------------------A--------

HIVRF -T------T----G-----G--AT-A--------C-----A--------------------G--------

CONSENSUS2 AtcTAGCtTT~AGGATTCgGGATtAGUGT~cATAGTMCAGAtTCACAaTATGCAtTAGG&ATcAT

HIVELI -TC ----C--G--------G----T---------C-----------T-----A------T----A--C--

HIVZ2Z6 -TT----T--G--------G----T---------C-----------T-----A------T----A--C---

HIVNDK -TC----T--A--------G----T---------C-----------T-----A------C----A--C--

HIVMAL -CT ----T--A--------A----C---------C-----------C-----G------T----G--T--

HIVU455 -T<----C--G--.-----A----C---------T-----------C-----G------T----G--C--

SIVCPZ TTC-G--C--G--------A-ATCA-C-G--T--C-----G--T--C-----A----TGT----G--T--

CONSENSUS1 TCUGCACMCCAGATaAaAGTGUTCAGAGTTAGTCAqTCAaATUTAGAgcAGtTtiT~GGU

HIVI.AI ----------------A L-------------------A---A--------GC--T--------------

HIVHXB2R ----------------C-A -------- -----------A---A--------CC--T-- ------------

HIVMN ----------------A-A-------------------G---A--------GC--T--------------

HIVJRCSF .---------------A-A -------- -----------G---A--------AC--C--------------

HIVOYI ----------------A-A-------------------G---A--------GC--T--------------

HIVSF2 ----------------A-G-- -----------------G---A--- -----CC--T --------------

HIVNY5CC ----------------A-G------.-------------G---A--------GC--T--------------

HIVNL43 ----------------A-G-------.-----------G---A--------Gc--T--------------

H:VHAN ----------------A-A-------------------G---A--------GC--T--------------

HIVRF ----------------A-A-------------------G---G--------GC--T--------------

CONSENSUS2 TCAaGCACAACCAG,htAagAGTG~TChGAqtTaGTdaTCAAATAATAGAGcAgtTAATAaAdAGGAa

HIVLLI ---A-----------T-AG ----- ------GT-A--c-A-------------C-GT-----A-A-----A

HIVZ2Z6 ---A-- ---------T-AG--- --------GT-A--C-G-------------C-GT-----A-A-----A

HIVNDK ---A ----- ------T-AG-- ---------G’T-A--C-C ---------- ---C-GC--. --A-A-----A

HIVVAL ---A-----------T-AA-----------CA-T--T-A------- ------C-AT-----C-G-----C

HIVU455 ---G-----------.<-Gc --------- --AA-A--C-A-------------A-GC- ----G-A-----A

SIVCPZ ---GT- --- G-----’l(:I\[:. ----------AT-A--C-A---G--------AG-GT----TA-A--A--A

1911

1940

1912

1921

1924

1912

1912

1912

1912

1909

1909

1902

1909

1909

1909

1909

1909

1906

1981

2010

1982

1991

1994

1982

1902

1982

1982

1979

197s

1972

1979

1979

1979

1979

1979

1976

2051

2088

2052

2061

2064

2052

2052

2052

2052

2049

2049

2042

2049

2049

2049

2049

2049

2046
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HIV.1 POL

CONSENSUSI UqGTCTAcCXGCATGGGTACCAGCACA~GGUTTGGAGGMT~CAaGTAGATaaaTTaGTCA

HIVLAI G T.- ----- -------- -------- ---- ----- -------- -------- .c A A------hAA--A----
HIVHXB2R G T-- - ---- ------- - - - -- - . - - - - .- - -- - - - - --- . - --- - - - .- --c h h ------W--A----

HIVHN G T-. . . . . . --------- ----------- ----- --------- .--..---C A A------m--A----

HIVJRCSF A.- ----- c c A-------- -.------ ---- ----- ---------------- < ------&AA--k---

HIVOY1 G-- -..-- C c-------- -------- ---- ----- A----------------- ------A&A--h----A

HIVSF2 G c c.- ----- -------- -------- ---- ----- ---------------- -i A------AAA--i----

HIVNY5CG A c T.- ----- -------- -------- ---- ----- -------- -------- -A A------ AAA--A ----

HIVNL43 A c-- ----- --------- . . . . . . . . . . . . . . . . -----------------c A A------GGG--G----

HIVHAN G c. . ----- -------- -------- ---- . . . . . -------- -------- -c A A ------ MA--A----

HIVRP G c-- ----- -------- -------- ---- . . . . . -------- -------- -c G A------AGA--A----

CONSENSUS2 AAqGTt TACCTG#ATGGGTACCWaCAcAUGGaATTW~TUaCMGTAGATMTTAGTCA

HIVELI --G-- T------G -------------A -- C----- A--------------A -------------------
HIVZ2Z6 --G--T------G-------------A--T-----A--------------A-------------------

HIVNDK --G--T------G-------------A--C-----A--------------A-------------------
HIVHAL --G--C------T-------------A--C-----G--------------A-------------------
HIVU455 --A--C------T-------------G--C-----G--------------G-------------------

SIVCPZ --M-C-----CT-Z-----------A--C-----T--A-----------G-----G-------------

CONSENSUS1 GTgCTGGMTCAGg~GTaCTATTTTTaqATGGMTAGATMGGCCCM~aGAaCATGAqWTATCA

HIVLAI G-- ---------- ----- --------AG-------.---------------T--A-----G--------G A

HIVHXB2R -- ---------- ----- --------AG----------------------T--A-----G--------G G A

HIVMN G-- ---------- ----- -------,-AG----------------------A--C-----G--------G A

HIVJRCSF G G-- --------- . -----G--- ----sAG-- ------------------ --A--T--- --A------ --

HIVOYI G G.- --------- . ---.-A--- -.---GG-. --------- --------- --G--A--- -.G .--..---

HIVSF2 G-- ---------- ----- --------GA----------------------A--A-----G--------G A
HIVNY5CG G-- ---------- ----- --------AG----------------------A--A-----G--------G A

IIIVNL43 -- ---------- ----- --------AG----------------------A--A-----G--------G G A

HIVHAN G A-- --------- - .----A--- ..---AG-- ------------------ --A-c--- -.G .--..---

HIVRF -- ---------- ----- --------GG----------------------T--A-----G--------A G A

CONSENSUS2 Ctca?GG~T-&GgMaGTaCTATTTTTgGATGGaATA~TMqGCTCAa~aGAaCATUgWTATCA

HIVELI -TCM--------G--A--A--------G-----A--------G-----A--A--A----4---------

HIvz2Z6 -TCAG--------G--A..-A--------G-----A--------A-----A--A--A-----G--------

HIVNDK -TCAG -------- G--A--A-- ----..G-- ---A---- .---G---- .G--A.-A- ---.G --------

HIWAL -CAGT --------A--G--A--------A-----G--------G-----A--A--A-----A--------

HIVU455 -TTCT --------G--G--G--------A-----G--------G-----A--G--C-----A--------

SIVCPZ -TGCA--------G--A--G-----CC-A-----A-----C-GG--C--A--A--A-----A-GG-----

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVklN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CC

HIVNL43

HIVHAN

HIVIW

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK
HIV14AL
IIIVU455
SiVCPZ

CAGTUtTGGAGAGCUTGGCTAqTGAtTTTUCCTflCACCTqTAGTAGC~GUTAGTAGCCAGC

T G T--------G------G-- - .- - --- . --- . ---- . --- --- . . . . . . . . . . . . . . . . . . --------

T G T--------G------G-- -. . - -. .- - --- - - - --- -. --- -------- -------- . ------- -.

------T-- --------- ----.G--- c-------- A.--.--A -------- -------- . ------- -.

T------ ----------------G---T--------G------A -------- ---------- --------

- - - --- c ----------------G---T--------G------G--------------------------

T------ --------- . . . . . . . G---T--------G------G --------------------------
------T-- --------- ---.-G--- T-------- A------G -------- -------- -.,------ -.

.-----T-- --------- -.--.G--- T-------- A------G- --------- --------- -------

------ ----------------A---T ------- G------G --------------------- -----T
------ . . . . . . . . . .- . . . ..-c . ..T----- -..G ----- -G------- --------- --------- .

CaaCUtTGGAGAGCUTGGCTAGTGAtTTTUcCTaCCACCtqTqGTAGCqUaGmTAGTAGCtAGC

-M---T---------.----------T-----C--A-----CG-G-----A--A-----------T---

-M---T--------------------T-----C--A-----TG-G-----A--A-----------T---
-M---T--------------------7-----c--A-----TC-G----.G--A-----------T---
-AG---C------------.-------C-----T--A---- -TA-A---.-C--G-------.---C---
-TG---C--------------------T-----T--G-----TG-G----- G.-G-------.---C---

VAGT--T----A---T ----- ------T-----TCAA-----CA-A-----A--A------ --G--CCAT

2121

2150

2122

2131

2134

2122

2122

2122

2122

2119

2119

2112

2119

2119

2119

2119

2119

2116

2191

2228

2192

2201

2204

2192

2192

2192

2192

2189

2189

2101

2109

2109

2109

2189

2109

2106

2261

229e

2262

2271

2274

2262

2262

2262

2262

2259

2259

2251

2259

2259

2259

2259

2259

2256
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HIV-1 POL

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVF!N
HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

TGTGATMTGtCAGCTWGGaGUGCCATGCATWACMGTAGAcTGThGCCCaGMTATGGCAaC

----------- ----------- ------------------------ -----T--A-----------A-T A c

T A. . . . . . . . . -. ----------- ------------------ ----- -----C T--4-----------A-
--------- -. - .- -- -- - ---- A ----------------------- -----T- .A-----------A-C

A-------- --- -------- --- ---------------- ------- c -----T--A------:----A-

c----------- -------- --- -------- -------- -------A c -----T--A-----------A-

----------- ----------- ----------------------- -----T--A-----------A-T A c

----------- ----------- ----------------------- -----C--C-----------G-T A c

----------- ----------- ----------------------- -----C--A-----------G-T G c

----------- ----------- ----------------------- -----T--A-----------A-T A c

T A-------- --- .“------ -.. -------- -------- ------- T -----T--A-----------A-
TGTqATWTGTCA@T~GGaG~GCCATGCATWCUGTA~CTG7AGTCCAGGaAThT~CUT

G--- ---------- G-------- A -------- -------- -------- -------- --- -------- --A
--.5---- .-----G -------- A --------- ------------------ -------- . . . . . . . . . .A

HIVMAL ---G----------A--------G -------- -------- -------- -------- --- -------- .-G

HIVU455 A A--- ---------- -----.-- ------------------ ----------------- --------- .G G

SIVCPZ --- ----G--C--GG-------A--------------G--G-----------C-----G--T------GG

CONSENSUS1 TAGATTGTACACATtTAGU~~gTTATCcTGGTAGCAGTtCATGTaGCcAGTGGaTAtATAGUGC

HIVLAI -------------- ----------- ----- ---------- -----A--C-----A--T --------T G c T

HIVHXB2R -------------- ----------- ----- ---------- -----A--c-----A--T --------T G c T

HIVPIN -------------- ----------- ----- ---------- -----A--C-----A--C --------T G c T

HIVJRCSF T-------- ------ -------- --- ---.-A c ---------- -----A--C-----A--T --------T

HIVOYI T-------- ------ -------- --- ---.-A c ---------- -----A--C-----A--T --------T

HIVSF2 c-------- ------ -------- --- -----A c -------- . . T -----A--C-----A--T --------

HIVNY5CG T G-------------- -------- --- --..- T -------- -- T -----G--C-----A--T --------

HIVNL43 -------------- ----------- ----- ---------- -----A--C-----A--T --------T G T T

HIVHAN -------------- ----------- ----- ---------- -----A--T-----A--T --------T A c T

HIVRF c A. . . . . . . . . ----- --------- .- ----- . . . . . . . . . . . . . . .c T A--C-----C--T --------
CONSENSUS2 TAGATTGtACACAtcTaGUGG~gTtATCcTgGTAGCAGTtCATGTAMCAGTGGcTAtATAGUGC

HIVELI ------- T.---.cT- A-------- .G-T..-G.G --.--.--T --------- ..---c--T --------

HIVZ2Z6 T-- . . . . . .-...TT.A ..-...-..G .T...G.G- -..--..T- --------- --.-C.-T --------

HIVNDK T------- . . . ..TC.G .-...--..G .T.--G.G- -.- . . ..T. --------- -..-C-.T --------

HIVMAL ------- -----TC-A---------A-A---A-A--------C--------------A--T--------c

HIVU455 ------- c -----’rc-A ---------G-A---C-A--------C--------------C--C--------
SIVCPZ -------T--C--CC-A-----C---G-G---A-A--G-----T--C-----------C--T--------

CONSENSUS1 AGUGTcATTCCAGcAGAqACAG~AqGAaACAGCATAcTTtcTcTTWTTAGCAGCaAGATGGCCA

HIVLAI T CA------ ..-...- -.. . . . ..G--G-.A --------C--TC-T--------------A---------

HIVHXB2R T------ ------- C---A-----G--G--A ------- -T--TC-T--------------A ---------

HIW4N T------- ------- C---G-----G--G--G--------C--TC-C--------------A---------
I{IVJRCSF T------ ------. C---A-----G--G--A---..----c--Tc.c--------------c---------

HIVOYI T------ ------. C---G-----G--G--A -------- c.-TA.c. -.....-. --...A.. . . . . . . .

HIVSF2 T CG------ ------- . . . -----G--G--A--------T--TC-C--------------A---------
HIVNY5CG ------ --- ----C---G-----G--A--A--------c--Cc-c--------------A---------A
HIVNL43 ------ -------C---G-----G--A--A--------c.-Cc.c------------- -A---------A
HIVHAN c------ ,------- T ---G-----G--G--A--------T--TC-C--------------A---------

HIVRF ----- -------C---A-----A--G--A--------c--TA-c------------.--A---------T

CONSENSUS2 AGMGTTATtCCAGCAGAAACaG~CAqGAaACAGCATAcTTTaT?tTMMTTAGCAGGAAGATGGCCA

HIVELI --------- . . . . . . . . . ..A..G..G..A . . . . . . ..T...c.TT . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .T

HIVZ2Z6 - -- . - - -.. . T '----------A--G--G--A--------T---A-TT-----------------------

HIVNDK . . . . . . . . . . . . . . . . . . --+--G-- A-.A----- ---c---c. cT------- --------- ..-.---

HIWAL -------- . c -----------A--A--G--G--------c---A-Ac-- ---------------------

HIVU455 ---------- -----------A--A--G--G--------C---A-AC-----------------------c

SIVCPZ ---------C-----T--G--A--A--A--A-----T--T--CC-GT-------------T---------

2331

2360

2332

2341

2344

2352

2332

2332

2332

2329

2329

2321

2329

2329

2329

2329

2329

2326

2401

2438

2402

2411

2414

2402

2402

2402

2402

2399

2399

2391

2399

2399

2399

2399

2399

2396

2471

2508

2412

2401

2404

2472

2472

2412

2472

2469

2469

2460

2469

2469

2469

2469

2469

2466
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HIV-1 POL

CONSENSUS1

HIVMI

HIVHXB2R

HIVNN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIV1iAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1
HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVML

HIVU455

SIVCPZ

GTMaAacAaTACALACaGACMTGGcagcMTTTCAcCaGTaCTACqGTTAaqGCCGCCTGTTGGTGGq

----A-AC-A----T--A--------CAGC-------C-A--A----G----AG---------------G
----A-AC-A----T--T--------CAGC-------C-G--G----G----GG---------------G

----A-AC-A----T--A--------cccc-------c-A--A----G----AG---------------A

----C-AC-A----T--A--------CAGC-------C-A--A----A--T-AG---------------G
----A-AC-A----T--A--------cAGc-------c-A--A----G----AG---------------G
----A-AC-A----T--A--------cAGc-------c-A--A----G----AG-----------...-G
----A-AC-G----T--A--------CAGC-------C-A- .A----A----AA---------------G
----A-AC-G----T--A--------CAGC-------C-A--A----A----AG---------------G

'---A-AC-G----T--A--------CCCT-------C-A--A----G----AG---------------G

----A-GT-A----T--A--------cAGC-------c-A--A----A----AG---------------G

GTWqTAqTACAtACAGAcMTGGCAGCMTTTCACCAGtGCTgCAGTTMgGC?GcCTGTTGGTGGG

------G--G----T-----c -------------- ------T---G-------G--C-C -----------

------A--G----T-----C--------------------T---G-------G--T-C-----------

------G--G----T-----T--------------------T---A-------G--C-C-----------

------G--G----C-----C--------------------T---G-------A--A-C-----------

------G--A----c-----c---- ----------------C---G-------A--A-T------------

------ACTA-T--C-----T-----GCCA-----T--A--T---G----C--G.-T-C-----------

ClGGqATCUCAGGPATTTGGcATTCCCTACMTCCCCMGTCMGGaGTAgTAG~TCTATG~TU
-G--A-----------------A--------------------------A---G----------------

-G--A--------------.---A--------------------------A---G----------------

-G--A-----------------C-----------------.-.------A--.A----------------

-T--G-----------------C------------------------.-A...G----------------

-A--G-----------------C---------------------.--..A...G----------------

-A--G-----------------C--------------------------A---G----------------

-G--G-----------------c . . . . . . ..- --------- --.--.--A -.-A . . . . . . . . . . . . . . --

-G--G-----------------c ------ --------------------A---A----------------

-A--G-----------------C..-------------------------G---G-----------------

-A--G-----------------C---------.----..---------.A---G..-....-...--.-.

CAggtATctiCAGGMTTTGGaATLCCCTACMtCCCCWGTCUGGAGTAGTaGUTCCATGMtM
--GGT..CA. . . . . . . .. . . . .-A--T . . . . ----T ----- . . . . . . . . . . .-.--A---- -T-.-.-T.-

.-GGT--TA. . . . . . . . . . . -.A..T.-.. ..-.T . . . . . ---------- . ..-.A---- -T---..T--

--GGG..-CA '------------A--T--------T--------------------A-----T-----T--

--MT--CA-------------A--T--------C-------------------.G.-.-.T-----T--

--AAT--CC '------------G--C--------T--------------------G-----C-----C--
--GAC--CA-G '----------A--A-----T--T--A--G-----------G--A----.CT-A--T--

CONSENSUSI aqAaTTWGWTTATAGGaCAqGTMGAGATCA@CTGMCALCTTMGAcAGCAGTACMTGGCi.

HIVMI AG-A------A ----------C--G ---------- -G--------T-------C ----------------
HIVHXB2R AG-A '-----A----------A--G-----------G--------T-------C----------------

HIWN AG-A------A----------A--G-----------G--------T-------G-----------------

HIVJRCSF AG-A------A '---------A--G----------G--------T-------C----------------

HIVOYI TG-A------A '---------A--A-----------G--------T-------C----------------
HIVSF2 TG-A------A ----------A--G-----------G--------C-------C----------------

HIVNY5CG AG-A------A ----------A--G-----------q--------T-------C----------------

HIVNL43 AG-A------A ----------A--G-----------G--------T-------C----------------
HIVHAN AG-G------A ----------A--G-----------G--------T-------C----------------
HIVRF AC-A------C----------A--G-----------G--------T-------c----------------

CONSENSUS2 aGMTTaMGWTtATAGGaCAGGTMGAGAtCMGCTGAaCAtCTTMGACAGCaGTACWTGGCA

Ii rVELI A ----- --------T--.---A-----------T--------A--T-----------A------------A

IIIVZ2Z6 A--..--G--------T-----A.-.--.-----T--------G.-T.----------T------------

HIVNDK A A T A- -- -- ----- -- . ---- . . .- . - . ----- T --------A--T-----------A ------------

HIVMAL G A‘---- ‘------- ‘---- ----------- --------A--C-----------A ------------c G G

H1vu455 ‘---- ‘------- ----- -----------G----- ---A--c-------...-A ------------G A c G

srvcPz A--GC-A--------T-----A-...--T--G-.T -----A--A--TA-A--A-----A ------------

2541

2570

2542

2551

2554

2542

2542

2542

2542

2539

2539

2529

2539

2539

2539

2539

2539

2536

2610

2640

2612

2621

2624

2612

2612

2612

2612

2609

2609

2599

2609

2609

2609

2609

2609

2606

2680

2718

2682

2691

2694

2602

2682

2602

2602

2679
~67fI

2669

2679

2679

2679

2679

2679
2676
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HIV- 1 POL

COtiSENSUSl GTATTcATCCAC~TTTTWG~GGGGGGATTGGGGGgTACAGTGChGGGG~GMTAqTAGacA
HIVIAI ----- c -------------------- . . . . . . . . ------- . ------------------- -G G---AC-

HIVHXB2R c. . . . . . . . . . . . . -------- -------- -------- --- G------------ . . .-.----G- .- Ac -

HIV14N ----- c -------- -------- ---------- -------- - G--------------------- --- GC-G
HIVJRCSF ----- c -------- -------- -------- -------- . . . G--------------------- ---AC-A

HIVOYI ----- T -------- ---------------- -------- . . . G--------------------- ---AT-G

HIVSF2 --..- C--------- --------- --------- -------- --------- ------------ ---A G AC-
HIVNY5CG c----- --------- ------------------ -------- G --------------------- ---AC-G

HIVNL43 ----- c --.----- -------- -------- -------- --- G --------------------- ---AC-G

HIVHAN .--.- C -------- -------- -------- -------- --- G --------------------- ---AC-G

HIVW ----- c --------------------------- -.----.- G --------------------- ---AC-G

CONSENSUS2 GTaTTeATcCACWTTTTMGUaAqG=GGATT=GGGaTACAGTGCAG=GAaAGUTUThGACA
HIVELI --A--C--C----------------G-A-------------A--------------A-------------
HIvZ2Z6 --A--C--C----------------A-G-------------A--------------G-------------

HIVNDK --A--T--C----------------A-G-------------A--------------A-------------

HIVMAL --G--C--T----------------A-G-------------G--------------A-------------
HIVU455 --A--C--T- ---------------A-G-------------A--------------A-------------
SIVCPZ --G--C--T ----------------A-G-------------G----C------- --A-------------

CONSENSUS1
HIVLAI
HIviixB2R
HIVHN
HIVJRCSF
HIVOYI
AIVSF2
HIVNY5CG
HIVNL43
HIVHAN
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6

TMTAGCaACAGAcATACMcTMGMtTACWaCWTTACUaATTCWTTTTCGGGTTTh

A c c-.- . . . . . . . . . . . . . . . . ------- T A A------- ----------- --------- --------- . .

A c c.-...-. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --------- --------------------T A A
A c c------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..-. --------- . . . . . . . . . -.c A A
A c c.-- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . -. . . . . . . . . . --------- . .T A A
T c c.-- . . . . . . . . . ------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --------- --------- -.c A A
A c c------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ------- ----------- --------- --------- -.c G A
A c T.-- . . . . . . . . . . . . . . . . ------- T . ..-..- A--------- .-A------- . . . . . . . . -----

A c c------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T A A..-...- -“------- . . --------- --------- . .

.---..+.- -..C . ----- -c.--.---T ..-...-A-. .--..--..A --------------------

A c c.-- . . . . ----- . . . . . . . ------- c A A------- . . . . . . ..- . . --------- --------- -.

TaATAGCMCAGACATACMCTAaAGMTTAC~CMTtac~TTCWTTTTCWGTTTA

-A----------------------A------------------TAT------------------------
-A------- --------- .- . . ..A . . . . . . . . . . ..-..--.cAc . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

HIVML -G----------------------A------------------TAC------------------------

HIVU455 -A----------------------A------------------TTC------------------------

SIVCPZ -A --------------------A-GC-----------------TTT----G-------A-----------

CONSENSUS1
HIVLAI

HIVHXB2R
NIVHN
HIVJRCSF
HIVOYI
IIIVSF2
HIVNY5CG

HIVNL43

HIVIIAN

HIVRF

coNsENaus2

HIVCLI
IIIVZ2Z6
HIVNDK

,vw~

IIIVU455
SIVCP71

\/3’ ●j 5’ ●j\/

TTACAGGCACAqCAqAqAcCCacTTTGGtiAGGACcaGC\AAGCTtCTcTWMGGTGMGGC&CAGTA
-----------G--G-G-T--AC------------CA--------C--C---------------------
-----------G--G-A-T--AC------------CA--------C--C-----------,----------
-----------G--G-G-T--AC------------CA--------T--C---------------------
-----------A--G-G-T--AA --------- ---CA--------T--C ---------------------
-----------G--G-G-A--AC------------CA--------T--T---------------------
-----------A--A-G-T--CC------------CA--------T--C---------------------
-----------G--G-G-T--AG------------CA--------C--C----------------- ----
-----------G--G-G-T--AG------------CA--------C--C---------------------
-----------G--G-G-A--AT------------CA--------T--C---------------------
-----------G--G-G-T--AC------------AC--------T--C---------------------
TTACAGqGACAqCAGAOAtCCaATTTGGUAGGACCAGCAAAqCT7CTCTG~GUTGAAaGWCAOTA
------A----G------T--A--------------------G--C------------------------
------G----G------T--A --------------------G--C ------------------------

GG-- . --- -. - - ------T--A --------------------G--T ------------------------
------G----A------(!--A--------------------A--A------------------------
------ G. .- -C.. - - . .(:--c. - --- . - . --- --- -- --- -A.-A-.. - - - -. - . --- - -. . - . . . . - -

------ ----G ------A C--A-----------.--G---.(:CT-A..C---------------------

2750

2708

2752

2761

2764

2752

2152

2752

2752

2749

2749

2739

2749

2149

2749

2149

2749

2746

2020

2050

2e22

2831

2034

2822

2022

2022

2022

2019

2019

2@09

2019

2019

2019

2819

2019

2016

2090

2920

2092

2901

2904

2092

2fi92

2092

2n92

20E9

2t3E9

2070

2009

2on9

2U09

?un9

Jnnq

7HI16



HIV-1 POL

CONSENSUS1

HIVLAI

HIWXB2R

HIWIN

HIVJRCSF

HIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVMAL

HIVU455

SIVCPZ

vlf eds ->

GTMTACMGATAATAqTGACATWGTAGTGCCMGMGa~GcWqaTCATtAGGGATTATGGAA
. . . . . . ..- . . . . . . . . . --------- --------- -.-..A... .c.-.GA.. -.T------ -------

G A C---GA----T -------------. . . . . . . . . . . . . . . . ------------------ ------ . . . .

G---------------- ------------------------ A.-.-r-.-n .-.-T ----- . . . . . . . .
. . .. . . . . . . --.----G. --------- ----------- ---G--..C ---GA---- T-------- -----

. . . . . . . . . --.--.-G- --------- . . . . . . . . . . . . .. ~..- .C--. A,A-. -- T------ -------

G A C---GA----C --------------------- . . . . . . . . -------- . . . . . . . . . . . . . . . . ----

G A C---GA----C --------------------- . . . . . . . . -------- -------- -------- ----

G A C---GA ---- T ---------------------- ------- --------- --------- . . . . . . ----

G--------- . . . . . . . . . . . . . . . . --------- . . . . . . . . . .A C---GA -.- +----- .-- . . . . .

GTMTACAaGACMtAGTGA cATWGGTAGTACCWUGWGt WqATcATtAGGGATTA TGGU
-------- A. -.--G.. --. c..... . . . . . . . . . . . . . . . . . . -- T.--G-. T. -T-.... . . . . . . . .

A T c-------- ----- . ..-. --------- --------- . . . . . . . T ---G--T--C -------------
---. .-. .A . . .. -T... -. C.--... --------- --------- .T--.c-.c .- T------ -------

.-. ..--. G .- .-+..- -. T------ . . . . . . ------------ -c --. A-. C.-T . . . . . . . . -----

A T T-------- ----- . . . . . -------- -------- . . . . . . . . . c ---G--C--T -------------

--G--C--G--TC-AG-G--AC-------------------G----C---G--C--T--A----------

CONSENSUS1 AACAGAt GGcaqGTGATGATTGTGTGGCAAGtAGACAGGATGAGGAT* ● ●

HIVLAI ------T--CAG-------------------T------------------

HIVHXB2R ------ T--CAG-------------------T------------------

HI VHN -- .-.-c.. cAG . . . . . . . . . . . . . . . -.. .c .-. . . . . . . . . . ------

HIVJRCSF ------T--CAG-------------------T------------------
HIVOYI ------T--CAG----------------.--T------------------
HIVSF2 ------T--CAG-------------------T------------------
HIVNY5CG ----.-T--cAG-.--..--..--------.T------------------

HIVNL43 ------T--CAG-------------------T------------------
HIVHAN ------T--GCA-------------------T------------------
HIVRF ------T--CAG-------------------T------------------
CONSCNSUS2 AACAGATGGCAGGTGATGATTGTqTGOCA&GT~GACAGGATGAqGAT---
HIVELI ---------- ---------- -.-G-----A -.A. .--------G ------

HIVZ2Z6 G--------- --------- ----- . ---- A--A----------a ------
HIVNOK ---------- ---------- -.-G-.-.-A --A---- ----- ------G
HIVMAL . - .-. . -. . - - . . . - . . . - - .- - G-----G--G----------G ------
HIVU455 ----------------------- -----G--A----------A ------A
SIVCPZ --------- --------- -...-c.-. --A..A..- ..A-...G. ----,.

3010
3040
3012
3021
3024
3012

3014
3012
3012
3009
JO09
299S
3009
3009
JOOQ
.1009
3009
3006

2960
2990
2962
2971
2914
2962
2962
2962
2962
2959
2959
2940
2959
2959
2959
2959
2959
2956

1.Ai12
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HIV=l VIF

CONSENSUS1

HIVLAI
HIVHXB2R
HIVUN
HIVJRCSF

HIVOYI

H1VSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

coNaENsus2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIW4N

HIVJRCSF
HIVOYI

HIVSF2
HIVNYSCG
HIVNL43
HIVHAN
HI VRF

CONSCNSU52

HIVELI

HIVZ2Z6

IIIVNDI(

HIVML

IIIVU435

SIVCPZ

<- pol cdm

ATGGAAAACAGAtGGcaqGTGATMTTGTGTGGCAAGtAGACAGGATGAGGA'?TAg~ACATGGMaAGtt

------------T--CAG-------------------T-----------------GA--------A--TT
------------T--CAG-------------------T-----------------GA--------A--TT
------------C--CAC-------------------C-----------------GA--------A--TT
------------T--CAG-------------------T-----------------GA--------C--TT
..--.----..-T. .zAG. -- . . . . ..- . . ..-...-T -----------------GA--------A--TT

------------Tu -CAG-------------------T-----------------GA--------A--TT
------------T--CAG-------------------T-----------------AC--------A--AT
------------T--CAG-------------------T-----------------AC--------A--AT
----. -------T--GCA-------------------T------------.----GA--------C--TT
------------T--CAG-------------------T----..------------W--------A--TT
ATGGWCA~TGGCAGGTGATWTTGTqTGGCAaGTa~CAGGATGAg~TTAgaACATGGtiraAGTT
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-----A--A----------Q-----AA------A-A----
--------- ------------------ .- G-----A--A----------G-----GA------A-A----
--------- --------- --------- --G-----A --A------ ----G---- -At------ A-A----
-------- -------- -------- ----- G-----G--G----------G-----GA------C-C----
--------- --------- --------- .- A-----G--A----------A-----GA------A-C----
-------- -------------------- - G -----A--A-----A----G . . ..-AG.-T. ..A.T’-...

TA0TaAMCA=ATATqTATatTTCA~gGMCCTAagqqatGGttTTATAgACAtCACTATGMGc~C

---- ----------- ---GT----GGCGAT----GGCGAT--TT--- --G---T-----------CC-A G
---- ----------- ---GT----CG--------GGMAT--TT-----G---r-----------CC-A G
---- ----------- ---AT----AA--------MGGAC--TT-----G---T-----------CA-A G
---- ----------- ---AT----GG--------ACCGAT--AT’-. ---A---T-----------CA-A G

A---- --------- -. G---CT----M .- . . . . ..AGGGAT ..T~..---c--- T..--.--...-cA .

---- ----------- ---AT----M--------AACGAT--TT-----G---T-----------TA-A G
A---- --------- -. G---AT--- AG--------TTGGCT--TT-----G---T-----------TA-

. . ..A..-- . . . . . ..G.-.AT-. .-AG--..-...TTGAcT..TT...- .c-.-TA . . . . . . ..-.TA.

A A TG----CG--------AGAACT--GT-----G---T-----------CA----- ---------- - . . .

---- ----------- ---AT----AG--------AGGGAT--TT-----G---T---------- -CA-A G

TAGTMcA=AtATGTATGTtXatiGWGCTaaa&q&TCGTTTTATMACATCACTATGAaAGca7

--------C-C--T--------T--A---------AACAGA -----------------------A--CCC
--------C-C--T--------T--A---------AGCAGA-----------------------C--CCC
--------T-C--T--------T-- 4---------ASBCCA-----------------------C-SBCCA
--------C-T--T--------C--A---------AAAMT --------------- --------A--cAG

--------C-T--C--------C--C---------CAAGGT-- .--------------------A--TAG

---- ---T-T--T--T---AGG--A--A--G--AAGAGGT--------C--------T-----TCACCC‘T

CONSRNSUS1 TcATCCAA@aTAA(;TTCA(:AaGTACAcATCCCaCtAGG(X;At ,.. GctAqaTTr]GTAaTAACAACATAT
IIIVLAI -c ------G-A-o.--------A-----C-----A-T------T, . .-CT-(iA--G---A -----------
llxvnxn?~ -C------G-A------ .---AU----C-----A-T-- ,----cT .. -cG-AA--G---A -----------

II 1V14N -c - -----G-A----------A-----C-----A-T------T, ., -CT-GA--G---A -----------

llIvJllcsr -A------(:-G----------A- ----A-----A-T------T, , ,-CT-GA--C;---A -----------

IIIVOYI -c- ..-..G.A . . . . . . ..-.A. . . ..(.--..-A-T ------ T,, ,-CT-CC--(;-.-(:------------

IIIVW2 -C------G-G----------A-----C-----C-l’----- -T,,. -L’T-AA--(1 ---A ----- --- --

tlIVNY3CG -A------A-A----------A-----C-----A-T------T, . . -CT-AA--A---A -------- --

IIIVNL41 -A------A-A----------A-----(:- ----A-T---.--T,. , - CT-AA--A---A- ----------

IIIVIIAN -A------G-r----------A---- -C-----A,,------Ac i. -CT-AA--ci---A -----------

IIIVNF -c ----.-OAA---- ------(;--- --(:-----A-(:------T, . . -AA-(:(:--G.--A -----------

CONSRNUU!12 CCACC!CAA~A aTAA(;TTCA(lAA(iTA(:A(:Al't:(:(:A(:TAl;(lA(;Aa. , ,(lCTA(Ia(:Tq(iTAUTAA IM(:ATAT

IIIVRLI C--CC---A-A-------------------C--------A- -A, ..----(1AC-(I- -A---A -------

IIIVZ27.6 c--cc ---A-A-------------------T- ---=---A--A. . ,..-.T(]-(] -..(\-..A-. . . . . .

11lVNI’)R c--(:(: -- -A-A------------.------(:- ------ -A--A, ,.----l1:(”-l:-- -(l---(’u ------

IIIVML (; -- T(: ---A-(:------------------ -(:--------((;AT, A,----(;AT-A ---I;---(;-------

IIIVU435 A--Tt -.-(;-(;-----., ----- --------(’---.----(;- -A, ,.----(AAT-A ---(;---(:-------

!; IV(!P7, TA-~t, . .. ..fi.(. ,T(:(:.. --T -- .h----.--.A--TT .{Ih-A--TTATT-- -AAT AA--fi4i-f:---I’---

70

70

70

70

10

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
139
140
140
140
140
140
140

201

207

207

20 I

?0 I

20”1

2!0”1

20 I

201

20’1

201

205

Ju 1

20’1

711”1

Ju I

JO I

:10
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HIV=l VIF

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HI VUN
HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIvNLt3

HIVHAN

HIVM

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLA1

HIVHXB2R

HIVMN

HIVJRCSF

HIVOY1

II[VSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

IIIVIIAN

HlvRr

CONSENSUS2

HIVELI

IIIVZ2Z6

HIVNDK

NIVMAL

NIVU455

SIVCPZ

(X)N9KNSUSI

IIIVIA1

IIIVIIXH2N

IIIV14N

IIIVJRCSF

IIIVOY:

IIIV!IF2

I11VNY5CG

IIIVNL4J

IIIVIIAN

IIIVRF

CONRRN9U87

IIIVRLI

IIIV712Z6

lllVNlll(

IIIVHAI,

111VU45!I

Xlv(’rz

TGGGGTCTGCATACAGGAGMAGAGACTGGCA TtTgGGCCAGGGAGt CtCdTaGAAIGGAGGhtiaGa

c. . . . . . ..- --------- -------- ------ C-G--T -------T-T-C--A ----------A--A-A
---------------------- ---- ------c T-G--T-------T-T-C--A----------A--A-A

c. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . T-A--T-------T-T-C--A----------A--A-A
--------- . -------- -------- c ------T-G--T-------T-T-C--G----------C--G-A
. . . . . . ..- . . . . . . . . . -.--..-- A ------T-G--C -------C-T-T--A----------A--A-A
. . . . . . . . . . ------------ ---- ------A T-G--C-------T-G-C--A----------A--A-A
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---- . . . . . .c T-G--T-------T-T-C--A----------A--A-A
------------------ ..---.-- C ------T-G--T-------T-T-C--A----------A--A-A
. . . . . . ..- . . . . . . . . . -------- C ------T-G--C-------C-T-C--A----------A--Q-A
. . . . . . ..- . . . . . . . . . -------- C ------T-G--T ------- T-T-c-.A-.--..--..A..G-A

TGGGGTCTGCAtACAGGAGMAaAGAcTGGCAt eTGGGTCAqGGaG7CTCCATAGA.ATGOAGGaa aAqqA

T GA-------- . . . . . . . . . . . .- . . . ..--.- Tc . . . ..A.G--A--- . . . . . . . . . . . . . . .~.GG.

T G C-----TA-------G--A------------------W-GG-. . . . . . . . . . . . . . . . . . ..- .-.

T A A-----TA-------G--A------------------AM-GG---------- .- ---------- ---

----------- ----------A---C-----CT-------T--G------------------CAG-M-A

T AC-------- . . . -------- .- . . . . . . . . CT-------T--G . . . . . . . . . . . . . ..-..cTG.M.

----CCT-AAGCC ---------GC-CC-----TT-A--C--T--A--------TC--------CTAGGAT

qATATAqCACACAAGTAGACCCTqacCTAGCAGACCAaCTMTTCAtctqtAt TAtTTTGAtTGTTTTTC

G. ..-. G----------------GM-----------A--------WTGT-T--C-----C--------

G ----- G----------------GM -----------A--------TCTaT-T--C-----C--------

G ..--- G----------------GAC-----------C--------TCTGC-T--C-----T--------
G...-.G. -------- .-.--..GAc ----------- --------TCTGT-T--C-----T --------A

G-----G----------------GGC-----------A--------TACAT-T--T-----T--------

A . . . . . G----------------GGC-----------A--------TCTGC-T .-T-----T --------

0 ----- G----------------GAC-----------A--------TCTCC-C- -T-----T --------
G-----G--- ---------- ---GAc---- -------A-- --.---~TGc -c--T ----- T--------

G----- G----------------UC-----------A--------CCTaT-T--T-----T--------
G----- G----------------GAC-----------A--------CCTGT-C--T-----T--------

CATATAGCACACMqTAGAcCCTQCCTqCCAGACCAaCTaATTCAtdTGtAtTATTTTGAtTGTTTTtC

--------------G----C----G---G--------A--A . . . ..TA.-T- T...-...-T. ..-..T-

--------------G----C----G---G--------A--A-----TA--T-T--------T------T-

--------------G----C----A---O--------A--A . . ..-TA--T- T . . ..-...T. ..-.-G.

c. . . . . . . . . . ..-. . . ..T...-A. . . . . . . . . . . . A..G . . . ..~ .-T-c . . . . . . ..T . . . ..-T.

-------------- ----T----A---A--------T--A-----~--C-T--------C------T-G

CT ---GT ------GG-G--T--CTACACA -----TAGAT-C--C--CTCTh-T--------T--C---G-

\/J’ nj

AGAaTCTGCLATAAqaAAtqCCat,AL TAGaAaat~tAGTTAatCCTAqqTGTtmATal CaAGCAGGACAT
. ..ca . . ..-T..--(.A ..GG.~-TT.T.-...cATAT.. .-.-c --..c,G...- . ..A.-A--- . . . . ..-

---C-----T ----(;A--G(:-CTT-T-----CCCAT------C - - - ..(;(;- . - -- --A --A - -- - . -- - --

---c-----c . ..-(.A.-GG.cAT- T -----17ATAG------T----TT-------T--A----------

A--- ----- T --M-(M--T(;-CAT-T-----CATAT- -----T----[AA-------A--A ----- -----

A-- . . . . . - T ----(;A-- T(i-(:AT-C -----AATAT------T --..(;(;---- ---A--c.-. -------

--- ----- ----AA--T(;-(:Al -T-----TATA(l------T----(l(;-------A--A----------A T

A..- . . . ..T . . ..(TA..TA .CAT.T.-.-.CGTAT-. ..-.T...-~u ----- ,..A-.A. . . . . . . . . .

A--- ----- -.--tiA--TA-CAT-T-----C(;TAT------T----Oa-------A--A ----------T

A-.. -.,---(;A..(;A-.T(; -(:AT-T-----CC,TAT .-----T . . ..(ja... .--.A-.A. . . . . . . ..-

A--- ----- ----(;A-.GC-ATC-T-----CTTAT------TT - - . .(]G. . . - - . .A--A-- . .. . . .- . .

A(iAA!.CTG(:cATAA(i4aaA(l(:CATATTAGGAUAf.ATA(;Tt.AULCCTA(lUTGT(;AqTATCAAGCA(;GACAT

T T-----AAA. . . - . .- - -- .--.-------(;-T-----T--T-C---a-----(l- --- -- -. . - . . . -

-.--,1---- r---- -AAA ----- . ..- . . ..C -T..---c. -T.A . . .() - . . . -~,.- - - . -- - - - - . - - -

----T-- .-T-----AAA-------------C-T-----T--T-(:---T-----(i---------------
. ..- . .. -(..----A(:A ----------- .-(:.T1’ . . . .-T - .T.c . . .[~. . . - -T . - . . . . . . . . . . . . .

T------- - I’.----1CAA1-------------C-A---,. -T--A-(: ---(1-----A ---------- -----
.-.. .A-...(i .I; .-AAI1--.T. -M- ----f:~:fT~A (i[-flif:f(!fT -(!-T- ----A--(:A- -.A---...-[!

277

277

277

217

:77

277
277

271

277

277

277

17s

277

277

277

277

277

200

341

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

345

347

347

347

347

347

350

417

417

41”1

41”1

417

41”)

411

417

417

417

411

413

41”1

411

41’1

411

411

470
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HIV-1 VIF

5’ sj\/

CONSENSUS1 AaCAAGGTAGGicCTCTACAgTACtTCCCACTAgCAWATTaAtAacACCWaAGAtMAGCCACCTT

HIVIAI -fi----------T-------A---T--------G-------A-T-AC-------A---T-----------

HIVHXB2R -A----------T-------A---T--------G-------A-T-AC-------A---T-----------

HIVNN -A----------C . . . . ..-.G- --T------ --A------ .A..T.Ac-- -----A--- T-------- ---

HIVJRCSF -G--------..-T-------G---T--------A-------fi-T-M-------A---T-----------

HIVOYI -A----------T-------A---T--------G-------G-T-M-------A---T-----------

HIVSF2 -A----------T-------A---T--- -----G-------A-T-AC-------A---C-----------

HIVNY5CG -A----------T-------G---T---- ----G-------A-T-AA-------C---T-----------

HIVNL43 -A----------T-------G---T-----.--G-------A-T-M-------C---T-----------

HIVHAN -G----------T-------A---T------ --G-------A-C-AC-------A---T-----------

NIVRP -A----------T-------G---C------- -G----.--A-C-AC-------A---T-----------

CONSENSUS2 AaCMMTAG~TCctTACAqTATTTGGCaCT!acAWATTAaTAqCaCCMaA&aGatMaGCCaCCTT

HIVELI -A------------CC----G--------A--MC-------A--G-A----A-CA-AT--A---A----

tiIVZ2Z6 -G------------CT----G .--.--.-A. -Me------ .G-.G.A--- -A.M.AT.-A .--G----

HIVNDK -A ------------CT----G--------A--ACC-------A--G-A----A-M .AT--A---A----

HIVKAL -A------------TT----G--------A--MC-------A--G-A----A-U-AC--G---A----

HIVU455 -A ------- .----TC----A--------T--GM-------G--A-C----C-AG-GC--A---A----

SIVCPZ -GGC----------CT----G-TC-----C--W---T---A--T-AGAG-G-AG-CAT-GA--A----

CONSENSUS1

HIVMI
HIVHXB2R
HIVNN

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HrVNY5CC

HIVNL43

HIVHAN

H 1 VRF

CONSENSUS2

HIWLI

HIVZ2Z6

liIVNDK

HIVHAL

IIIVU455

S:VCPZ

cOWENSUS1

lltvLAr

lllvuxn2u

IIIWN

IIIVJRCSF

li[VOYL

IIIVSF2

IIIVNY5CG

HIVNI.43

IIIVIIAN

IIIVRF

CC)NSKNSUS2

IIIVEI,I

lllvz2zfi

IIIVNDK

111VMAlc

lllvl14~1’)
.;lVI’112

VPR cds ->

TGCCTAqTGTTA7g~CTqACA~qGALAGATGGMCAAqCCCCAGMGACCMGGGCCACA~GGqAG

------ -----CG-----G-----G--T-----------G--------------------------G--G

------ -----C(i-----G-----G--T-----------G-------- ------------------G--G

------ -----AG-----A-----G--T-----------O--------------------------G--G

------ -----CG-----A-----G--T-----------C--------------------------G--G
. ----- G-----AG-----G-----G--T-----------G--------------------------G--

------ -----GG-----G-----G--C-----------G----------..---------------G--G

------ -----AG-----G-----G--T-----------GG . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..--..G-.

TGCCTAGTGTTAqGUqcTUCA~aGATAGATGGAACAAGCCCCAGaAGACCAaGGGCCaCAqAGGGAG
------------ ---GC-------A---------------------C------G-----A--G------G
------------ ---GT-------AG --------------------+-. ----n-----A--A ------
------------ ---GC-------A---------------------A------P.-----G--G------G

------------ ---GC-------A----- .---------------C------A-----A--G------G

------------ ---AT-------G ---------------- -----A------G-----A--G ------A

-A --------CGCC--AT-------G --------------- A----AG -----A--T--A-CA--A--A

CCAtACAATqnATGGaCAC **-
---C-----GA----A ------
. . -C . . . . .(;A. . --A. - - . - -

---T- ----cA----G ------

T--- -----GA----A ------

T--- -----(iA----A ------

T- - . - .. -- - GA----A ------

T--- -----(;A----A ----- -
.--T ----- c,A.--.A ------

. ..T...- .(;c----A- -----

T--- -----GA----)-------

CCat.ACaaT(;MTq’ mCATgOg

--AT--AA-----G-(;------

--AT--AA-----,i-A-, -----

--AT--AA -----(;-A ------

--A(:--AA- ----(;-A ------
--,;T..,;(. .A. . ..A-------- .

.. ..TT. .f’A(i. . .,; .(~..j..,--

407

407

407

4s7

407

487

407

4B7

407

407

4s7

405

487

407

407

407

407

490

556

557

557

557

557

557

557

557

557

557

557

555

557

557

557

557

95’1

560

I=A.M



HIV.1 VPR

CONSENSUS1

HIVLAI
HIVHXB2R
HI VUN

HIVSC

H IVJ’RCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVNAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU453

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVIAI

HIVHXB2R

HIVUN

HIVSC

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL4]

H IVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVCLI

HIVZ2Z6

H IVNDK

IIIVNAL

IIIVU455

SIVCPZ

<- Vif cds

ATGGAACMqCCCCAGMGACCMGGGCCACAGAGGgAGCCAtACMTgaATGGaCACTAGAGCTTTTag

G. . - . . . - -. . . . . . - . . . - . . . . . . . . - - . . - - - - - - . .- -- . . .G c GA----A-------------AG
.--...--.G.. . . . . . . . . . . . . . .---.------G- -.--c-.---GA- -.-A --------- ----AG

G-------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . -. . . . . .G T -----CA----G------?------AG
-------- . G--------- --------- -------- . . . . .G T -----GA----A-------------GA

G--------- --------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .G T -----GA----A-------------AG

G--------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .G T GA----A-------------AG
‘-------- -------------------------- ----- -----GA----A-------------AGG G T

G..-...-. - -------- ---------------- -. .--.-G T-----GA----A-------------AG
G..-...-. . -------- -------- -------- -. ----- ----- ----G T GA A-------------AG

G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . -------- ---.-G T -----GC----A-------------AG
c--------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . -------- --..-G T -----Ck----A-------------AG

ATGGMCMGCCCCiGaAGACCAaGGGCCaCAqAGG~GCCatACaaTGMTqGaCATTAGAqeTtTTAG

‘--------------- ------ -----A--C--------GT--AT-----G-G-------GC-T----c G

‘--------------- ‘----- -----A--A-- .-----AT--M-----G-A-------GC-T----A &
. . . . . . . . . . . . . . ..A..- .--A---.-G ..G------- -AT.-M-.. .-G-A . . . . . ..Gc.T..-.

c A---------------- ..--.. . . . . . A--G --------AC--AA-----G-A-------AC-T----

A G. . . . . . ..- . . . . . . . . . . . . . ----- A--G --------GT--GC-----A-G-------GT-G----

----------- ----AG-A ----A--T--A-CA--A--A--TT--CAG----G-G-------GACC--G-

aGqAqCTTM~qLGMGCTGTtAGaCATTTTCCtAGataTGGCTcCaTaqcTTAGqaCMcATATCrA

A-G-G -------AT --------T--A T. . ..- .--ATT---- .c-A.GGc.- -.GG--.c.. . . . . .

A-G-G-------AT--------T--A--------T---ATT .-...c.~-GGc .----,G..-c -------

A-G-G -------AT--------T--A--------T---ATA- ----C-A-GGC----CG---C -------

G-A-G-------GT--------T--A- -------T---ATC-----C-GGGCC----GG---C-------

A-G-A-------AT--------T--A--------T---ATc-----c-A-AGc----GG---T-------

A-G-G -------GT----.---T--A--------T---ATA-----C-A-AGC----M---T-------

A-G-G -------GA--------T--A--------T---ccA-----c-A-AGc----GA---T-------
A.G.A . . . . .-.GT . . ..- -.-T..A... . . . ..T...ATA . . . ..c.A.Mc ..-.GA-..c . . . ..-.

A-G-A -------GT --------T--A--------T---ATA-----c-A-Mc----GA---C-------

A G-G -------GT --------T--A--------C---ATA-----A-A-AW----GA---T-------
A.G.G- . . . ..-GT.. . . . . ..c..A . . . . . . . -T...c7c.-...c.A.AGc.. ..GA.-.c . . . ..-.

AqGAGCTTAAGaqLGMGcTGTt AGACAtTTTCCTAGGataTGGCTCCATaGcTTAGGACMcATATcTA

-G---------AGT’----C---T- ----T---------CTT---------A-C-----.-.-C...-T--
.G.-. . . . . . -AGT----c- -.T--.-.T. . . . . . . ..ATA . . . . . . . ..A c... ----- -T-.-.T-.

-G---------TGATA--C---C-----T---------ATA -- . . . . . ..A . . . . . . . . . .c.-..c..

-G-.,-------CM----C---C-----C---------ATA----.--.-A-T--.-.-...C.-..C-.

-A ---------CAT----A---T-----T---------CAG--------- G-A---------c--- -C--

-A--AT-A--MAT----CA--A- ----T--C-----TCGA---TTC---CM---------TTC.-T-.

(:ONSENSUSI T(;AAAcTTALr~GGATAClTGGqrAGGAGT(]GMGCc~TAATAAGMcLCTqCAACAaCTGCTGTTTATt

IIIVIAI T T. . - . ---- . . . -. . - . . --- Gc ---.--G-----CA---------TT--G-----A-----------C

l11VllXt32R T‘-------- -------- ---GC------TT----CA---------TT--G-----A- ----------cT

}IIVHN T‘-------- ‘------- ---GC------TT----CA---------TT--A-----A-- ---------TT

IIIVSC T--------- . . . . . . ..T...Gc .-.-.-G..-..cA - . . . . ..--TT.. G.-.--A ----- ..-..-T

IIIVJRCW T--- -. .- - . - . --- . - . r . ...rGc . . . . ..G .----cA ------ ..-TA.-G..---G . . . . . ..-...T

Ii IVOY I T. . . . . . - - . . ---- -- . T ---GA------G-----CA---------TT--G-----A-----------T

II IV9F2 ‘-------- -------- ---GC------TT----CA---------TT--G-----A. ----------TT T
lilVNY5CG . . . . . . . - -c. - -.----r. - -r,c . . . . . r,.. . - .cA. ---- . . . -TT--(;.. - - -A- - -. .- . -. . -T

IIIVNL43 -------- . c T-------- --.Gc.-.. ..c,..--.cA .,-------- TT..G..-. -A-. . . . . . -..-~

IIIVHAP T. . . . . . -- . - - ------ T ---GC------TA----CA---------TA--G-----A------- --.-T

lllV)li T. - - - . . . - - . ---. - -- A ---GC ------G-----TA---------TT--G-----A- ------.---T

CUN9KNSUS2 T(#A~ACLTATCr,(;GATACaTG(:G?aGG~GTT(;AAGCTaTAATMGAAttcTCCAACAAlTdCTGTTTATT

Iilwl,l -.(;-A--T-----------c- ---TA--A----.----A-- -------TAc---.----T-A--- ------

IIIVZJZ6 -r;-A--T------.----(:----rA- -A---------c-.--- ----TTT -----.--T-A ---------
IIIVNII14 -I;-A--T-------- .--(:----(:A --~----.----A ------- --TT(:-s-..---(:------- ----

IIIV14AI. -(;-A--T--.- ----., --1:----AA--A ------- --A---------(;T(------ ..-(,-(;---------

II:VI145’) .h.,s- ,.. . ..- . . . . . ..T . . ..A(..-A -.-- .-._A-.----.. .TTT --------1’ A---------
.,l,j,.11~, .,, .,,. -1’--- --A-. -A.-rA -A. -h..r: (’,, -(’.-. l’(”’I A..- -(.T.,; . . . . . .. . . .

70

10

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

140

140

140

14C

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

210

210

210

210

210

110

210

210

210

210

210

210

209

710

211)

210

J](I

;’10

;11)

1.Ad6
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HIV-1 VPR

\/3’ Sj tat cds ->

CONSENSUS1 CATTT?CAGAATTGGgTGtCgaCAtAGCACAATAGGCaTTAcTCgACAgAGgAGAgCA???AGfiTGGA

HIVLAI ----- .---------G--T-GA--T------------G---C-- A---G--G---G--- . .--A ------

HIVHXB2R ----- ---------G--T-GA--***T

HIVMN ----- .---------G--T-~--T------------A---T--G---G--G---G--- . .--A ------

HIVSC --- .-. ---------G--T-~--T------------A---T--A---A--G---T--- . .--A ------

HIVJRCSF ----- .---------G--T-GA--T------------A---C--G---G--G---G-- . . .--A ------

HIVOYI ---. -.------ ---G--T-M--T------------A---C--G---G--A---G--- ..--A ------

HIVSF2 --------- ------- G--T-U--T------------A---T--A---C--G---G--AGA--A------

HIVNY5CG -----. ---------A--T-M--T------------A---T--G---G--G---G--- . .--G ------

HIVNL43 -----. ---------G--T-~--T------------G---C--G---G--G---G--- . .--A ------

HIVNAN ----- .---------G--T-=--T------------A---C--C---G--G---G--m ●.--A ------

HIVRF ------ ---------G--T-M--T------------A---C--G---A--A---G--- . .--A ------

CONSENSUS2 CATTT.CAGUTTGGGTGtCWCATAGCAGMTAqGtiTTAaTCqAcaGAWGAGea. ..AGaAATGGA
HIVELI . . . . . . . . . --------- T ---------------G-C----T--G-CA--------CA. . .--A ------

HIVZ2Z6 -----.------------T---------------G-T----C--G-CA--------CA. . .--A ------

HIVNDK -----.------------T---------------A-T----C--G-CA--------CA. . .--A ------

HIWIAL -----.------------T---------------G-C-I. -C--G-CA--------CA. . .--A ------

HIVU455 -----.------------C---------------G-C----T--C-~--------GC. . .--G ------

SIVCPZ -----m T---C-------C--G ------------G-C--CCTC-C-CM------AGA. ..TCC ------

CONSENSUS1 qCCAGTAGATCC***

HIVtAI G --------- -.----

HIVHN G -------- ------

HIVSC T -------- --.---

HIVJRCSF G--------------

HIVOYI G --------- . ----

HIVSF2 G . . . . . . ..- .-.--

HIVNY5CG G--------------

HIVNL43 G--------------

HIVHAN G --------- -----

HIVRF G -------- --.---

CONSENSUS2 tCCAGTAGATCC***

HIVELI T . -------- -----

HIVZ2Z6 T--------------

HIVNDll T -------- ---.--

HIW4AL T . .- - - ..- - - . . - -

HIVU455 G--------------

SIVCPZ T---A ----------

291

291

291

291

291

291

294

291

291

291

291

290

291

291

291

291

291

291

276

276

236

276 t

276

276

276

279

276

276

276

276

275

276

276

216

276

276

276

l-A47
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tllV- 1 TAT

<- VPR
CONSENSUS1 ATGGAqCCAGTAGATCCTAqacTAGAGCCCTGGMGCATCCAGGMGtCAGCCTAaqACtqCTtGtAcc&

HIVLAI

H1VHXB2R

HXVNL43

HXVMN

HIVSC

HIVBAL1

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNYSCG

HIVSF162
HIVCDC4
H1VSF33
HWNAN

HIVRF

----- -------------GAC-------------------------T-------M-TG--T-T-CCAG

----- -------------GAC-------------------.-----T-------W-TG--T-T-CCAG

----- -------------GAC-------------------------T-------W-TG--T-T-CCAG
-..-- G -------------GAC-------------------------T-------AGA-TG--T-T-CCA
-..-- T -------------GAC-------------------------T-------UG-TG--T-T-CCT

----- -------------UC-------------------------T-------AGA-TG--T-T-CCAG
----- G -------------CCC-------------------------T-------AGA-TG--T-T-CCA
. . . . . G -------------GAC-------------------------T-------AGA-TG--A-T-hCA

----- -------------hX-------------------------T-------GGA-TG--T-T-ACAG
--..- G-------------GAC-------------------------T-------~-TG--T-T-CCA

G----- -------------GAT-------------------------T-------AGA-TG--T-T-CM
----- G -------------GAC-------------------------T-------M-TG--T=T-CCA
--..- G-------------ACC-------------------------T-------GGA-TG--T-C-CCA
----- G-------------CAC-------------------------T-------GGA-CC--T-T-CCA
----- G-------------GAC-------------------------T-------AGA-TG--T-T-ACA

CONSENSUS; ATGGAtCCAGTAGATCCTUccTAGAGcCCTMUeCAtCCaGGaAGTCA~CTAqqACtqCT%ThacA
HIVELI ----- --------------CC-----C-------C--T--A--A----------GG--TC------AC-T

HIVZ2Z6 --...T. . . . . . . -.-..--cA---- -c..-----c..T . . . . . . . . . . . . . . ..AG..TG---- ..Ac.

HIVNDK ----- --------------TC-----T-------C--T--A--A----------GG--TG------AT-T

HIVMAL ----- T --------------CT-----C-------C--T--A--G----------GG--GC------AT-

HIVU435 ----- G--------------CC-----C-------A--C--G--A----------CA--TG------GC-

SIVCPZ T A--------G-CC-G---C-------A--C--A--C--------A-GA--AGT-----AT------ ..-

\/3’Bj\/3’ Sj

CONSENSUS1 atTGCTATTGT~aaGTCTTGCtcTCAtTGccAaGttTGtTTCacaAcmGqCTTAqGCATcTCCTA
HIVLAI CT------------U . . . . . ..TT.-.cc-Ac.A.TT. .T-.-Acc-c.---.c-. ..G--.-c . ..-.

HIVHXB2R AT------- -----U-------TT---T--CC-A-TT--T---ATA-C-----C----G----C-----

HIVNL43 AT.---------.-u- -.-.-.TT---cc.cc -A-TT..T ---ATG-c-- ---c----G- ---c -----

HIV14N CT------------AA-------TT---T--CC-A-TT--T -M-AcA-A-- ---c----G- ---c -----

HIVSC CT------------AA-------TT---T--CC-A-TT--T--- AcA-c-----G ----G----c -----

HIVBAL1 CT------------AA-------TT.. -T--cc.A-TT..ATA.cTG.G . . . ..G . . ..G . . . . c-.---

H[VJRCS3’ AT------------M-------CT---T--CC-A-TT--T---ACA-c-----G----G----C-----

HIVOYI hT ------.-----AG-------CT---C--TACA-AT--T---ACA-A -----G---- G----T---- -

llIvsr2 AT------------AA-------TT---T--CT-C-CG- -T---AC(i(G-----G----G----C-----

HIVNY5CG AT------------AG-------TT---T--CC-A-TT--T- --ACA-c----.C----G----C -----

HIVSF162 AT--------- ---AA ------- TT--.cc.cc- A-TT--T.--ATA -c---..G--- -G.-.-c---- .

H1VCDC4 AT------------M-------TT---T--cc-~-TT.-T . ..ACG.A.. ..-c-.--G. ..-c -----

I11VSF31 AC------------ti-------TT---T--CC-A-TT--C---ATA.C -----G---- c,----A---- -

II IVNAN AT ------------AA-------CT---T- -CC-A-TT--T .--AcA-G. ----G---- A----c--- --

Illvlif AT- ----------AA-------TA---T--(:C-A-TT--C---TTA-C--..--G----G----C--- --

LY)NSENSUS2 ●qT(;TcATTG’:AAA~aGTGt,TGCTaLCATTG(:CaAqTt TGCTTCaTaACqMAGGCTTAGl;CATCTCCTA

U!VELI AG---C--------AA---T----A:-------C-G-T-----CT-A.AC--------------C -----

H1VZ2Z6 GG---C--------AA---T----AT-------A-G-T--.--CA-A-CG.-------.---.-C--- . .

lltvNDK AG---C----.B---U---T----AT-------A-G-T.-.--CA-A.CG.- .-.-..--.-.-c...-.

I11V14AL AG---T--------U---C----AT-------A-A-G-----(:A-A-CG------.-...--.C-----

I11VU453 AC---(;T------(;T---T .---(;~,--- ----A-c-T ----.Tc.G -..lA ----- --,------- T-----

SIVCPZ AT--cT----C--- GCT--T--ATAC--C--TAT-TCACh----CACh-AA.- ---------A--C ------

70

10

10

10

70

70

lo

10

70

-10

70

70

in

10

70

-10

10

70

10

70

70

70

10

140

L40

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

\40

140



rav cds -> \/3’ Sj

CONSENSUS1 TGGCAGGA.AGUGcGGAGaCAG. . . CGAcqaiiGAgCTCcTcaaqaCAGTcAGacTCATCUGttTCTcTA

HIVUI -------------C----A---- ..---CGAA--C---C-CAACG----C--AC--------TT---C--

HIVHXB2R -------------C----A---- ..---CGAA--G---A-CAGCA----C--AC--------CT---C--

HIVNL43 -------------C----A---- ..---CGAA--G---A-CAGCA----C--AC--------CT---C--

HIV14N -------------C----A---- ..---CGAA--G---C-GUCA----C--AC--------TT---C--

HIVSC -------------C----A---- ..---AGAA--G---C-CAAGA----C--AC--------TT---C--

HIVBAL1 -------------C----A---- ..---CGAA--G---C-CA&ZA-. --G--AC--------TT---C--

HIVJRCSF -------------C----A--- - ..---CGAA--C---C-CMCA----C--AC--------TT---C--

HIVOYI -------------C----A---- ..---CGAA--G---C-CAAGA----A--AC--------TT---C--

HIVSF2 -------------C----A--- - ..---CGU--G---C-CAGCA----C--AC--------CT---C--

HIVNY5CG -------------C----A---- ..---CGW--G---C-CUGA----G--AC--------TT---C--

HIVSF162 -------------C----A---- ..---CGAA--G---C-CCAGA----G--GT--------TT---C--

H1VCDC4 -------------C----A---- ..---CGAA--G---A-C\G.\----C--AA--- -----CA---C--

HIVSF33 -------------C----G--- - ..---CAGA--G---C-GACCG----C--W--------AT---C--

HIVHAN -------------C----A--- - ..---CGAA--G---C-CAAGA----C--AC--------TT---C--

HIVRF -------------A----A--- - ..---CGAG-<---CAAGGGC----TC-TC--------TC---T--
CONSENWJS2 TGGCAqGAAGAAGCGGAgACaq. . . cGACGAaqACCTcCTCAaGGCqgTcAGqcTCATChAq?TCcTaTA

HIVELI ----- -----------G--AG. ..C-----GG----C----A---GG-C--GC- ------GT--C-A--G

HIVZ2Z6 ----- -----------G--AG. ..A-----AG----T----A---=-C--AC-------GA--C-A--G

HIVNDK ----- -----------G--AG. .,C-----M----C----A---~-C--GC-------GT--C-A--G

HIWAL ----- G-----------G--AG. ..C-----AG----C----G---C-C--GC-------GA--C-C--

HIVU455 ----- A-----------A--CC. ..C-----GC--,--C----A---TG-A--GA-------AC--T-A--

SIVCPZ ----- ---------A-CCACMGAC----CACW--C--GCA---AG-A-W-A-----GA-TC-A--G

207

207

207

207

207

207

207

207

207

207

207

207

207

207

207

21J7

206

207

207

207

207

207

210

1- ● nv -> (for moro information, s-- th. HIV-1 ENV CDS that follows)

CONSENSUS1

HIVLAI

HiVHXB2R

HIVNL43

HIVMN

HIVSC

HIVBAL1

IIIVJRCSP

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

IIIVSF162

I11VCDC4

IIIVSF33

HIVIIAN

IIIVRF

CONSENSUS2

lliVELI

liIVZ2Z6

HIVNDK

IIIVMAI,

IIIVU455

SIVCPZ

●ton\l*xon
tCAAAGCAACCC 7CcLCCCAqccccqAGGGGAC . . . CCqacaqGCCCGaaGqAALCGAAGaAGaAGGTGG

T -----------A-CT----UACCCCG-------- ..--GACAG-----AA-G--**-

T -----------A-CT----ACCCCG------- . ..--GACAG-----t*-G--*--
T.---.cT-...-A.c,..-.ATcccG--....., u ..-GAcAG...--***.-***

c -----------G-CC----GTTCCG-------- .. --GACAG-----AT-A--T-----A--A------

c -----------G-CT----AGCCAG------- ,, .--GACAM-----A-A--T-----A--A------

T -----------A-CT----TCCTCG------- . . --GACAG-----GA-G--T-----A--A------

c -----------T-C’T----GCAACG-------- ., --GACAG-----TA-G--T-----AU-A------
T . . . . ..- . . ..G.cT . . ..AcCCAG . . . . . . . . . ,..G~cAG . . . ..M.G..T-...-A..A . . . . . .

T-----------G-CT----GTCCCG------- . ..--CACAG- ----AT-A--T-----A--A ------

T -----------G-CT----GCCCAG------- . ..--GACAG-----AT-A--T-----A--A------

c -----------G-TT----GCCCCA------- ... --GACAG-----TA-G--T-----A--A------

T -----------T-cT----AACCCG------- ,. .--GACAA-----AA-G--C-----A--G------

T -----------T-AT----CCCCAG------- . .. --GACAG-----T-A--T-----A--G------
c -----------7-cI’----GCAACG------- . .. --CGACA-----AA-A--T-----A--A------

T-- .--------A-CT----GCCCCG ------- . ..--GACAG-----AT-G--T-----G--A------

CCAfiAGCAACCCTCctCCCAgCcCCqaqGGGaC 777cCGaCAGCCCcGaAqqAA7 ?GAAGAAGAAGGTGG

--- ---------CAT----GCAG-AAG---A- .,,C--A------C-A-GG--CA --------------A

A--- ---- .----CCT----GGAG-AAG---A- . ..C--A------C-A-GG--*m”
---G---------GAG----GTC--GAG---A- ., .C--A------C-A-GA--* ● *

---(i ---------CAT ----ACA--GAG---A-CAAC--A------C-A-GG--*~m

--- ---------TIC----AAGA-TGA---T- ,. .T--A------TCG-AG--TC --------------A

A--- ---------TAT ----GTC-AGAG--AA-. ,AA-GA----GC-G-TC--TG--C----G------

273

261

261

261

274

274

214

274

274

274

274

274

274

274

214

274

2“11

274

261

26i

264
214

277
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HIV-1 TAT

CON SENSUS1

HIVMN

HIVSC

HIVBAL1

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVSF162

HIVCDC4

HIVSF33

HIVHAN

HI VRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVU455

SIVCPZ

AGaGAGAGaCAGAGaCagATCCggtcgat ?7? 307

--A-----AC----A-AC----GGTCGA’T*** 306

--A- ----A-----A-AG----GGTCGA?*** 306

--A-----A -----A-AG- ---GGTCCAT*** 306

A-- ----- -----A-AG----GGACAAT**gA JQO

-- ----- -----A-AG----GGAAGAT*9*A A ;)06

-- ----- -----A-A(,----GTTcGAT***A A 106

-- ----- -----A-AG----\CCAT******A A 306

A----.- . A -----A-AG----AGTCCAT*~* 306

-- ----- -----A-GG----ACTCGA**-*A G 326

A-- ----- A -----A-AG ----ACTCGAT*** 306

A-- ---.- A -----G-AG ----GTTCGAT**- 306

A-- ----- A -----A-AG ----GGCGGTGCAG*** 309
AGAGC?AGGCA7AGACAGATC ?77?? 290

G G. ---- ----- ---.---- - cG... 300

----- ----- ---------GATTCGCTS**A A 306

c ----A--A--AGAAG***--AG*** 303

I.A-M)
MAY !)1



tat -> \/A’ Sj

Consensus ATGGCAGGAAGMGcGGAGaCAGCGAcgaa. . . GAgCTccTcaagaCaGTcAGacTcATCAAGttTCTcT

HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
HIWN
HIVn~VA
HIVSC
HIVJH3
HIVBAL1
HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG
HIVSF162
HIVCDC4
HIVSF33
HIVilAN

HIVRF

--------------C----h------CGM. ..--C--CC-CUGG-A--AC-CC-C------TT---C-
CA-.------ ------ ---- ------cGAA. . . --G--CA-CAG.U-A--C--AC-C------C:---C-

-------------C----A------CGAA. ..--G--CA-CAGM-A--C--AC-C------CT---C-
--------------C---CGAA---CGAA. .--G--CC-GUGA-A--AC-CC-C------TT---C-

--G--CC-GMGA-A--C--AG-C------TT---C-
--------------C----A------ACAA. ..--G--CC-CAhGA-A--AC-CC-C------TT---C-

------C----A------COAA. ..--G--GC-CAGGC-.--C--TT-C------TT---C-
------------- -C----A---..-CGAA . . - --G--CC-CMGA-A--G--AC-C------TT---C-

-------------C----A------CGAA. ..--C--CC-CMGA-A--C--AC-C------TT---C-
--------------C----4------CGAA. . ..-G--CC-CMGA-A--A--AC-C------TT---C-
--------------C----A------CGAA. ..--G--CC-CAGGA-A--AC-CC-C------CT---C-
--------------C----A------CGAA. ..--G--CC-CAAGA-A--AC-CC-C------TT---C-
--------------C----A------CGAA. ..--Z--CC-CCAGA-A--GT-CT-C------T’T---C-

--------------C----A------CGAA. ..--G--CA-CAAGA-A--U--U-C------CA---C-
c-------------- .--+----- .CAGA. . ..-G-.CC-GACAGA .-C--M-C- -----AT---C-

--------------C----A------CGM. ..--G--CC-CAAGA-A--AC-CC-C------TT---C-
--------------A----A------CGAG. ..--C--CC-CAAGG-A--AC-CC-C------TC---T-

CONSENSUS2 IITGGCAqGUGAAGCGGAgACagcGACGAa. ..gACCTcCTCAaGGCggTcAGgcTCATCAAg?TCcTaT
HIVELI ------ G-----------G--AGC-----G. . .Z----C- .--A---GC-GC-GT-------GT--C-A-
HIVZ2Z6 ------ -----------G--AGA-----A. . .G----T----A---GA-C--AC-------GA--C-A-G

HIVNDK ------ -----------G--AGC-----A. ..A----G C----A---Gc-GT-cc-------GT--c-A-

HIVHAL ------ G-----------G--AGC-----A . . .G----C----G---GA-C--GC-------GA--C-C-

HIVU455 . . . . . . A-----------A--CCC ----- G. ..C----C----A---AT-A--GA-------AC--T-A-

SIVCPZ . ----- G---------A-CCACU-----CGCA=G--C--GCA---AG-A-~-A-----~-TC-A-

67
67
67
67
67
37
67

5G
67
67
67
67
67
67

67
61
67
67

66
67

67
67
67

67
70

/- ●nv -> [far moro information, saw uho HIV-1 ENV CDS thit follows)

●non\/9xon

COHSENSUSl AtCAAAGCA.ACCCgCctCCCAqccccgAGGGG. .ACCCqaca@CCCGaaGqAAt cGAAGaAGaAGGTG
HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNL43

HI VMN

HIVBRVA
HIVSC

HIVJH3

HIVBAL1

HIVJRCSE’

h7VOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

IIIVSF162

H1VCDC4

HIVSF33

HiVHAN
HIVRF

-T-----------A-cT----A02ccG------ ..----mcAc-----AA-ri--AA----A--A-----

-T-----------A-CT----ACCCCG------ ..----GACAG-----ATAG--AA----A--A-----
-T -----------A-CT----ATCCCG--- --. ..----GACAG-----ATAG--AA----A--A-----
-c -----------G-CC----GTTCCG------ .. ----GACAG-----M-G--TC----A--A-----
-T-----------G-CT----GGCCG;------ ..----GACAG-----U-G--TC----A--A-----
-C-----------G-,T----AGCCAG-----, .. ----GACAG-----M-G--TC----A--A-----
-C-----------G-CT----GCCCCG------ .. ----GACAG-----M-G--TC----A--A-----

-T -----------A-CT----TCCTCG----- . .. ----GACAG-----GTCG--AC----A--A-----

-c -----------T-CT----GCUCG ------ ..----GACAG-----ATCG--AC----A--A-----

-T-----------G-CT----ACCCAG----- . ..----GACAG-----ATCG--AC----A--A-----

-T-----------G-C7----GTCCCG----- . ..----GAcAG-----ATCG--AC----A--A-----

-r- ---------- G-cT----GcccAG ------ .. ----GACAG-----M-G--TC----A--A-----

C-----------G-TT----GCCCCA------ ..----GACAG-----M-G--TC----A--A-----

.7-----------T-c7----AAcccG----- ., .----GAhAG-----hA-G--cc ----A--G -----

-T----------- T.AT-...GcccAG ----- . . . . . ..GAcAG . . . ..ATcG..Gc..--A-.G -----

-C-----------T-CT----GCAACG----- ., .----CGACA-----AA-A--TC----A--A-----

-T-----------A-CT----GCCCCG------ ,.----GACAG -----AA-G--TC----G--A -----

CONSENSUS2 ACCAaAGCAA~CTcctCCCAqccCCqaqGGG7??aCcCGaCAGGCC~GaAgqMtaGMGAAWGGTG
HIVELI ‘--- ‘--------CAT----GGAG-GAG--- . ..A-C--A----.--CAA-GG--CA-------------A
!IIVZ2Z6 ‘--- ‘--------CAT----GGAG-GAG--- ,. .A-C--C------TAA-GG--TA -------------A

IIIVNDK ----G---------GAG----GTC--GAG--- ,, .A-C--A------C-A-GA--TA- ------------

IIIVHAL ----G---------CCT----ACA--GAG---AmA-C--A------C-A-GG--TA------------ -
HIVU435 ----A---------AGA----ATC--AGA--- ,, .T-T--G------A-G-AG--TC -------------
SIVCPZ ----A---------AGAG---GTC-AGAG--A. ,.A-U-GA----GC-G-TC--TG--C----G-----

134
134
134
134
134
104
134
125
134
134
134
134
134
134
134
134
134
134

133
134
134
134
137

134
137
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HIV-1 REV

CONSENSUS1 MGagaGAGa~GAGaCagATCCggtcgattAGTgaatGGaTtcTTa@acTLaTCTGGGacGAtctqcG

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNL43

HIWIN

HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVSAL1
HIVJRCSF
HIVOYI

HIVSF2
HIVNY5CG
HIVSF162
HIVCDC4
HIVSF33
HIVHAN

liIVRF

---AGA---A-----A-AG ----ATTCGATT---GAAA--A-CC- -AG-AC-TA---AC-TCTiCCTiC-
---AGA---A-----A-TCGAT-TI’TCGAT’T ---G~C--A-CC--GACATATAC-----AC--TCTGC-
---AGI---A-----A-AG----ATTCGATT ---G~C--A-CC--AACATATA ----- -AC--TCTGC-

---AGA---A ..-..A.Ac..--GGTc~TT--~cAT--A-Tc-.AG-u-TA.-----~.-ccTGc-

--+GC---A-----A-AG----AGTCCCTT ---GGAT--A-TC--AACATTTTC-----TC--TCTGC-

---AGA---A-----A-AG----0GTcGATT ---GGAT--A-TC--AAAATATTC-----TC--CTAGC-

---ACA---A-----A-AG----GGTCAATT ---GGAT--A-TA--AAAATATTC-----TC--CCTGC-

---AGA---A-----A-AG----GGTCCATT ---G~C--A-TC--GGCGTATTC-----TC--TCTGC-

---AGA---A-----A-AG----GGACMTT ---GUC--A-TC--AACATATTC-----TC--CCTGC-
---AGA---A-----A-AG----GGAAGATT ---GGAT--A-TC--AACATA’AC------AC--TCTGZ-

---AGA---A .----A-AG----GTTc~TT ---GGAT--A-TC--AACATAT~------~--TC?GC-

---AGA---A --__-A-AG----GGAccATT ---GAAT--A-TC--AACACACTC-----TC--TC’TGC-

---AGA---A-----A-AG----AGTCCATT ---GCAT--A-TA--AG-AC-CA------AC--TCTAC-

---AGA---G -----A-GG.---AcTcGATT ---GCAT--C-TC--AACATGTAC-----AC--TCTGC-

---AGA---A-----A-AG----ACTCaTT---GMC--A-TC--K-AC-GT------AC--TCTTC-

---AGA---G-----G-AG----GTTCGAT’T ---GAGC--A-TC--AACATTTAC-----AC--CCTGC-
---AGA---A-----A-AG----GGcGGTGc ---GMT--A-TC--GACATATAC-----AT--TCTG’T-

CONSENSUS2 GA~GCgAGG~gAGaCAGATCcaTteGaTTgqTGAaCG~TTcTcaGCacTTatCTGGGACGAcCTGaG

HIVELI ------ G.--..G-.A --...-cG-GA -A.-Gc--- A------c-cG- .Ac--AT-- .----.-c. --c-

HIVZ2Z6 ------ G-----G--A ------CA-TC-A--GG---A------C-CA--AC--AT---------T---A-
HIVNDK -.--.- G-----G--A ------CA-TC-A--GG---A------A-TT--AC--TT---------C---A-

HIW4AL - .- - -- A-----G--G------U-TC-A--GG--- A------c-cA- -At--AT---- -----c-.-A-

HIVU455 ------ -----A--AA '-----GA-TC-C--AG---G------C-TA--GA--GC---------C---C-

SIVCPZ -c ----A--A--AGAG ------ AG-GA-A--AG--GAG--G-TGCTAC-AT--ACC--------C--CC-

CONSENSUS1 GAgCCTGTqCctCTTCAGCTACCaCCqCttqAgAGACTTAcTCTT~ttGtaqeqAqGAtTGT~MctT

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNL43

HIWN

HIVBRVA
HIVSC

HIVJH3

HIVSAL1

HIVJRCSF

HIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG
HIVSF162
HIVCDC4
I’IIVSF33

HIVHAN

IIIVRF

-- ---u-G-CTG -----------A--G-TTC-C-------C ------TT-TfiCG-G--T-------CT-

-- -----G-CTG -----------A--G-TTG-G-------C------TT-TMCG-G--T-------CT-

-- -----G-CTG -----------A--G-TTG-G-------C ..-..-TT.TAAcG-G..T--.---.cT-

-- -----T-CTG -----------A--A-. ..-G-------C------TT-CAGCG-G--T-------CT-

G-- --.-.T-cT.-...-.-.--c..G.TTG-G..--.--c ------TT-TMCG-G--T-------CT-

G‘- -----G-CT-----------A--G-TTG-G- ------C------TT-GUTG-G-.T-------CT-

G-- ----.G-cT.-..-.- . . ..A. .G-TTG.G..-...-c.---.-TcTTMcG-G..T-.----.cT-

-- -----T-CTG ‘----------A--G-TTG-G-------C ..-.--TT.TGATG-G- -T-.--.-.cT-

G. . -..--T.cT ------ - . . ..A..G.TTG.G. . . . ..-c----.-cT.T~G-G. .T--.-.-.cT-

-- -----G-CT-----------A--G-TTG-G-------A------TT-TAGCG-G-.T-------CT-G

-- -----G-CTG -----------G--G-TTG-G-------C . . . . ..TT.cAGcG-G--c-. .---.AT-

G-- --...G-cT . . ..--... .-A-<-TTG-G . . ..---c.---..TT.TAGcG.G..T.-..-..cT.

-- -----G-CTG '----------A--G-TTG-G-------A------TT-CAxG-G--T-------CT-

-- -----G-CT-----------C--G-TTG-G-------CG ------TT-TAGCG-G--T-------CT-

-- -----G-CTG '----------A--G-TTG-C-------C------TT-TAGCG-G--T-------CT-

-- -----G-CTG -----------G--G-TTG-G-------C------TT-TAGCG-A--T-------AC-

-- -----G-AGc -----------A--G-TTG-G-------C------TA-TAGTG-G--T-------CT-
CONSENSUS2 GAaCCTGTGCCTCTTCAGcTACCACCGcTTGAGAGACTtaatCTTaATTGcAqcGAGqatTGT~AaCTT

HIVELI G“- ‘“------------- ‘------- ----------TACT---C----GATT---GAT---A--A---c c

HIVZ2Z6 A‘“ ‘-------------- -------- -----,,---TMT---A----C-GC---GAT---G--G---c c

HIVNDK A‘- ‘-----” -------- ‘------- ----------CANT---C----GATC---GAT---G--A---c c
HIVHAL A‘- ‘-------------- ‘------- ----------TACT---C----GATC---GAT---G--A---T c
UIVU455 A‘- ‘-------------- ‘------- ----------TCGC---T----AGCC---AGC---G--A---c A
SIVCPZ A-A---- G-GA-T-GG--C-----GA-C----C-AG--TAGC-.GC-A--TGTG...ACMC.CA.GACG

204
204
204
204
204
174
204
195
204
204
204
204
204
204
204
204
204
204
203
204
204
204
207
204
207

274
274
274
274
271
244
274
265
214
274
274
274
274
274
274
274

274
214
273
274
214
274
277
274
271
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HIV-1 REV

CONSENSUS1

HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
HIVMN

HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVBAL1
HIVJRCSF
HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVSF162

HIVCDC4

HIVSF33

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1
HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNL43

H IWN

HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVBAL1
HIVJi4CSF
HIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG
HIvsF162
HIVCDC4
HIVSF33
HIVHAN
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI

H1VZ2Z6

HIVNDK

HIVHAL
HIVU455
SIVCPZ

CTGGGaCcjcaq . . . . . . . . . . . . . . . . . . ???GGGGTGGGAAqcCCTcMaTAtTGqtGGAa’CCTCCT ?C
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GC---A--A--T--AT---A------A-
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GC---A--A--T--AT---A------A-
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GC---A--A-+--GA---A------A-
‘----A-GCAG . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----------GT---A--A--T--AT---A------A-

‘----A-GCAG . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----------GT ----C--A--T--GT---A------A-
---.-A-Gc~G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----------GO ---C--A--GT-AT---A------A-
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----------GO---A--A--T--AT---A------A-
‘----A-TAGC . . . . . . . . . . . . . . . . ..AGG----------G7---A--A--T--G7---A------A-

-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------AIT---A--A--C--AT---A------A-
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GT---A--A--T--GT---A------G-
‘----G-ACAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GC--C--T--T--GG---G------G-
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GC---A--A--T--GT---A------G-
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GC---G--G--T--GG---A------G-
-----A-GCAG. . . . . .. s....... . . . . ..----------GT---A--A--T--GT---A------G-

-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GT---A--A--T--GT---A------G-
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GT---G--G--T--.T---A--------
-----A-GCAG. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----------GC---G--G--T--GT---A------G-

CTGGGACGCAG?? 7?7?77?7??77? 71??7?GGGGTGGGAaqcCCTCAAATAtCTGTGGAAtCTcCTqC

--------- --- . . , , . . . . . . . . . . . . . . . . ---------CAT---------T--------T--C--A-

--------- --- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---------AGE---------T--------T--C--A-
--------- --- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---------AGE---------C--------C--C--G-
--------- --- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---------AGE---------T--------T--C--G-
-----------CAGCCTCAAGGGACTGAGACT.-..---..GGG .---..--.T. -...-..T--T. -G-

T ------ATCTMTACTTCA~GCCTCAGACT-CTAC----GAGA--GTGCCTG---G--=-TA-T-

●gTATTGGagtCAGGAaCTMaGAa ● **

AG------AAT-----A----A--A---

iG------AAT-----A----A--A---

AG------AAT-----A----A--A---

AG ------AGT-----G----A--G---

AG ------AGT-----A----A--A---

AG ------AGT-----A----G--A---

M ------AGT-----A----A--A---

AG------AGT-----A----A--A---

AG------AGT-----A----A--A---

AG------AGC-----A----A--A---

AG------ATT-----A----A A---

AG------GAT-----A----A--A---

AG------AAT-----A----A--A---

AG------AAT-----A----A--A---

TG------AAT-----A----A--A---

AG ------AGC-----A----A--A---

AG------AAT-----G----A--A---

●ATTGGaGTCaGGAACTqAagAa ?AGTGC*W*

AG------A---AC-----G-GG-AC--------

AG------A---AC-----G-AG-AC--------

hG------A---A**”---G-GG-A**”

AA ------ G---A------G-AG-Ab*a

‘TG------G---l------A-AA-l’-8*

AA ------G-M---G--A-AA-T”**

350

351

351

351

340

321

351

342

354

351

351

351

351

351

351

351

351

351

355

357

351

351

354

312

375

322

323

323

323

]20

293

323

314

326

323

323

323

323

323

323

323

323

323

322

323

323

323

326

344

341
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HIV-1 VPU

CONSENSUS1
HIVLAI
HIVNL43

HIVUN
HI VBAVA

HIVSC
HIVJH3
HIVRAL1
HIVSF2
HIVJRCSF
HIVNY5CG
HIvSF162
HIVHAN
HIVRP
CONSENSLM2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIVNDK

HIV?!!L

SIVCPZ

CONSISNSUS1
HIVLAI
HIVNL43
HI”JMK
HIVBRVA

HIVSC

HIVJH3

HIVSAL1

HIVSF2

HIVJRCSF

HIVKY5CG

HIVSF162
HI1/HAN

H:VRF

CONSCNSUS2
HIVSLI
HIvZ2Z6
HIVNDK

HIVMAL
SIVCPZ

ATGcaacCTtTacaAaTAt ?agCaATAGtAgcATTAGTAGTAGcAqcAATAaTAGcMTAgTTGTgTGq .
---cAAc--A-AcA-A-- . . ,G-A----c-Gc-----------c-AT----A---c----G----G--G.
---cmc--A-AAT -G--- . .G-A----T-Gc -----------c-AT--- -A---G----G- ---G--G.

---CUC--T-AGT-A--GCAG-A----T-GC-----------C-GG----A---C----G----G--A.
---CUC--T-ACA-A--TCE-A----T-GC-----------C-E----A---C----G----T--G.
---CMC--T-ACA-A--TTAT-A----T-GC-----------C-GC----A---C----G----G--G.
---CMT--T-ATA-A--GCAG-A----T-GC-----------T-GC----A---C----G----G--G.
---CMG--T-ACA-A--TCffi-T----T-GG-----------C-GC----A---C----G----G--G .
---CUT--T-ACA-A--TTM>-A----T-TC-----------T-=----A---C----G----G--G.
---CMC--T-ACA-A--TTAG-A----T-GC-----------C-GG----A---C----A----G--G.
---CTTT--T- C G----G--G.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . . ----
---CUC--C-T=-A--TTAG-A----T-=-----------C-GC----A---C----G----G--G.
---TTAT--T-ACA-A--GCAG-A----T-=-----------C-GC----A---T----G----G--G.
---CUT--T-AGA-A--TT~-A----T-GC-----------C-=----C---C----G----G--G .

ATqCMCCTTtAqt aTAaTAGCUTAG~GCATTAGTAGTAqCaatUTAaTAGCUTAGTTGTGTGG .

-- -------T-GG----A---------C-------------G-MT----C----------------- .G

-- -------C-CA----A---------C-------------G-AGC----A------------------G

-- -------T-GT----A---------C-------------G-UT----A------------------G

-- -------T-GT----T---------T-------------A-GCT----A----------------- .A
--GACT-TG-T-GTCGGCT-- . ..G-TCTCAT--------GCTTAATTGC-l'GGAAC--TTG-A-A---G

. .7CcATAGtattcaTA?@AtatAGqMAatAttAAGaCAAAqa . . . . . ..7?aAAaTAqAcAGqtTU

..T-C----TUTGA--.G--ATT--G---AT-TT---A----GA. . . . . . . ..A--A--G-C--GT---

..T-C----TAATGA--.G--ATT--G---AT-TT---A----GA. . . . . . . ..A--A--G-C--GT---

..T-C----TATTGA--.G--ATT--G---AT-AG---A----GA. . . . . . . ..A--A--G-C--GT---

..T-C----CATTGC--.G--TTT--A---TT-TT---A----GG. . . . . . . ..A--A--G-C--GT---

..T-T---- TATTCA--TT--TAG--G---AT-~---A----GA. . . . . . . ..A--A--G-C--GT---

..T-C----TA?TGA--.G--ATT--G---AT-TT---A----LA. . . . . . . ..A--A--G-C--GT---

. .A-C ----TATTCA--.TATTGT--G---GT-TT---G----GA. . . . . . . ..A--A--G-C--GT---

. .A-C ----TACTCA--.TATTGT--G---AT-TT---A----GA. . . . . . . . . .--A--G-C--AT---

..T-C----TACTGA--.G--ATT--G---AT-TT---A----GA. . . . . . . ..A--A--G-T--GT---

. .A-C ----TGTTCA--.TACTGC--G---AT-TT---A----GA. . . . . . . ..A--G--G-C--GA---

..A-C---. TGTASA--.S--ATC--G---AA-TT---A----G.A. . . . . . . ..A--A--G-T--GT---

..A-C----TAGTGA--.G--TTT--G---TT-TT---A----GA. . . . . . . ..A--A--A-C--GT---

..A-C----TTGGGA-- .G--ACT--G---AC-TT---G----M. . . . . ..MA--A--C-GT-GT---

..ACCATAGTATtcATA .GAAtaTAGqAqqATAAaAAqqCAAAG? . . . . . . . ..AaAATAGACtGt tTaa

..----------TC---. ---TA---A-GG----A--AG-----G. ... . . . .. -G-------T-TT-AC

.,----------TC---. ---TA---G-CG----A--GG-----A. . . . . . . .. -A-------T-TA-AA

..----------AC---. ---TA---G-AG----A--GG-----A. . . . . . . ..-A-------T-TT-AA

..----------TT---- -.-AT---G-AA- ---G.-GA.---.G . ,. . . . . . . -A-------A-GT-GA

GATA--- TA-TAAATGG. -G-TA--- 4-GGTAT-A--GA--GCTTGAGACAGAATA---AC-TA-AC-TA

● nv cdm ->

CONSENSUS1 TtGATAqAaTUqaGAaAqAGCA~aGACAGTGCCUTGAqAGLGAaGGqqatc&qqaaGAa ,..tTaTC
HIVIAI -T ----G-C---TA--A-G------A --------------G--T--A--A. . . . . . . ..--A. ..A-A--

H1VNL43 -T----G-C---TA--A-G------A--------------G--T--A--Am . . . . . ..s--A. ..G-A--

HIVNN -T ----G-A---GA--A-C------A --------------G--T--GGATCAGGAGGAG--A. ..T-A--

HIWRVA -A----G-A ---GA--A- G-.-..-A. --------- ---- G--T--GGATCAAGMAAM--A. ..T-A--
HIVSC -T ----G-A---GA--A-G ------- ..-------------G--T--5ATCAGGMGGAG--A. ..T-A--
HIVJH3 -T .--.G.A.. .GA..A.G. -.---A... . . . . . . . . . . . G--T--CGATCAGGMGAM--A. ..T-A--

HIV8AL1 -T----G-A---CA--A-G------A --------------G--T--AGATCAGGMGG,--G, .,T-A--
HIVSF2 -T----G-A ---GA--A-A------A --------------A--T--GGACCAGGAGGAG--A. ..T-A--
HIVJRCSF -T----A-A---GA--G-G------A--------------G--T--A--GGAXAGGM--A. ..T-A--
HIVNY3CG -T---- G-A---W. .A.G ----- .A------- ------- G--C--GGACCAGGAAGAA--A. .,T-A--
IIIvSF162 -T----G-A---CA--A-G------A--- -----------G--T--GGATCAGGAAGAA--A. .,T-A--

HIVHAN -1 ,.--.G-C-- -CA--A-G- -----A--- . -------- .- A--T--AGACCAGGAAGAA--A. ..T-A--

HIVRF -T.---G-A ---GA--A-G------A ‘-------------G--T--AGATGA(;GAAGAA--A. .,T-G--

CONSENSIJS2 TTCATltGMTMqAc;AAAGACCACAAGAcAGTGGZAATCAGAG?GAGGG?GAtAqhGAGqAA ,,.TTql’c
Ilrvcl,r - . -- - - . . . . .-(: ------------ - . -L.- -- - ------- - --(:- - -- -(;--T-(;---- A-- , . , --G--

I11VZ2Z6 ------------(;---------------(: --------------T-----(; --T.(;----(;--. ,,--c- -

liIVNDK ------------(; -------,--------C--------------C-----A--A-(;- ---(;--, ,. --(;--

IIIVMAI, ------------(;----- ----------T------.-------I’ .-..-A.-r-C----(;-- .,, -.A.-

!:IV(:P2 ACCTA-T-T-C-{;------------- --T-----A---.--A--TA-T--A--A[;A---AG-(:A(;A(:-(;l;A

60

66

66

69

6%

69

69

69

69

69

25

69

69

69

69

69

69

69

69

67

125
124
124
127
127
12E
127

127
126
127

03
127
127

129
126
127
127
127
127
136

192
102

102

194

194

194

194

194

193

194

150

194

194

I 96

191

194

1’)4

I 94
104

>01,
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HIV=l VPU

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVNL43

HIVNN

HIVBRVA

HIVSC

141VJH3

HIVBAL1

HIVSF2

HIVJRCSF
HIVNY5CG
HIVSF162
HI VHAN

HIVRF

CONSENSUS2
HIVELI

HIVZ2Z6
HIVNDK
HIVHAL
S[VCPZ

AGC&CTt??????7????7gTGGagACG???GGGCAccaTGCT . ..CCTtGGGataTTqATGATCtG= ● *
---A--TGTGGAGATGGGGG---U-T-. ,.-----CCA ----- ,.---T---ATA--G------T----
---A--TGTGGAGATGGGGG---U-T-. ..-----CCA ----- ----- T---ATG--G -...--T--- -

---A--G . . . . . . . . . . ..G---GT-T-. ..-----CGA---- . ..---T---TTA--A------T----
---A--T. . . . . . ., ... .G---TG-T-GTGA----TGA ----- ..---T---ATG--G------T-- --
---A--T. . . . . . , . . . ..G---AG-T-. . .-----CGA ----- ..---G---ATG--G------T----
---A--T . . . . . . . . . . ..G---AT-T-. . .-----CGA ----- ..---T---ATG--G------T----
---A--G . . . . . . . . . . ..G---AT-T-. ..-----TCA ----- ..---T---ATA--A------T----
---A--T . . . . . . . . . . ..G---AC-T-. ..-----CCT ----- ..---T---ATG--G------T----
---A--T . . . . . . . . . . ..G---AA-G-. ..-----TCT---- . ..---T---ACA--A------T----
---A--T . . . . . . . . . . ..G---AT-T-. . .-----CGA ----- ..---T---ATA--A------T----
---A--T . . . . . . . . . . ..G---AG-G-. ..-----CCT ----- ..---T---ATG--G------T----
---G--T . . . . . . . . . . ..G---AG-G-. ..-----CCT ----- ..---T---ATA--A------A----
---A--T . . . . . . . . . . ..G---U-T-. ..-----CCA ---------- T-- -ATG-.G--- ---T----

MAACT? . . . . . . . . . . . . GTGGMATG.. . GGGCAI’CATGCT . ..CCTTGGGAT ?7TGATGACCTG* ● *

G A c------ . . . . . . . . . . . . ----- --- , . . ------ ----- . . . --------- A. -------------

T A------ . . . . . . . . . . . ------ ---, . . c------ ------ . . A--------- . . . . . . --------
..--.. T A c. , . . # . . , . . , , ----- ---- . ------- ----- . . . -------- - G. . . . . . ..- . . . . .

G--..---s. , . . . . . n. . . ------ ---- . ------- ------- .G G-------- - -------- . -----

-C-G--TATCCA’T. . . AATTACA-TCATMCAA’T---TMC---MC--C. . ..--G-- . .------C---

244
246
246
246
249
246
246
246
245
246
202
246
246
240
241
246
246
246
246
261
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HIV=l ENV

CONSENSUS1 ?7? 77 7AT~qACtGaaqgqqa tcaqQaa~at TaTCAGcaCTcgTGGagA ?77 ?717?7777cGGCCCA
HIVLAI , . . . . .----G--t-. . . . . . . . .AAGGA--AA-A----CA--TTGGOGOTGOAAAOTGOAAA’T------
141VHXB2R
HIVNL43
141V?4FA
HIvnN
HI VBRVA
HIWC
HIVJH3
141VAIA1
HIVML1
HIVJACSF
HIVOYI
HIVSF2
HIv71Yme
141VS~162
HIVJ~L
HIVCM4
141VSF33
HIVHAN
HIVAM
HIVWMJ2
Hxvnr

. . . . . . ----G--T- . . . . . . . . .MCGA--AA-A----CA--TTGGGO~GGACAT~GGACAT------

. . . . ..----G--T- . . . . . . . . .MGGA--AG-A----CA--TTGGGGOTGGMATOTGGMAT------

. . . . . . ----G--T- . . . . . . . . .AAGCA--AA-A----CA--TTCCGGGTGGAAATTGGAAAT------

. . . . . . . . .. C.. T.~~~~GGffi..AA. cA. -.~A.. ~... ~- T. . . . . . . . . . --------

. . . . . . . . .. G.. T.~~~~GM.. AA.cA...ffi. T~..ffi.T~ . . . . . . . . -------

... ... . . .. G.. T.~~T CAGGMG--AT-A----CA--TG---AG-. . . . . . . . . . . .i------

., ..,. ----G--T-AAC=GATCMGM--AA-CA---CM--TG---M-. . . . . . . . . . . .T------
,., .,, ----G--T-AAGGGtiTCACGM--AA-CG---CAG-TG---AG-. . . . . . . . . . . .T------
. . . . . . ----G--T-ACGGAUTtAGGAA--OA-CA---CA--ffi---AC-. . . . . . . . . . . .T------
. . . . . . ----G--T-AACGCGATCAGW--AA-CA---CM--TG---M-. . . . . . . . . . . .G------
. . . . . . ----C--C-AOOGGWCCAGGAA--AA-CG---CM--TG---M-. . . . . . . . . . . .T------
. . . . . . ----A--T-MGGGGACCAGGAG--AA-CA---CAC-TG---AC-. . . . . . . . . . . .T------
. . . . . . -.--G. -c. M~~M~. .AT. A----c A--TG. --AQ. r. . . . . . . . . . --------
. . . . . .---- G-- T-McOCGATCAOCAA -- AA- CA---CAG-TG---AG - . . . . . . . . . . . .G------
,. ..., --. -Q. -T-~~~~A~M-.AG. ~.---M. -TA--. M. T. . . . . . . . . . --------
AT~~----G- .c-~~~~ATM--cA- ~.-- .cA--~---ffi - T. . . . . . . . . . --------
.,, .,, ‘---G--C-_OAGACCA~M--AA-TG---TAO-TG---AO- t. . . . . . . . . . . . ------
... ,,, ----A--T-AAGGAOACCAOOAA--AA-CG---CAG-TG---AG-. . . . . . . . . . ..0------
. . . . . . ---.A--T-~~~fiAffiM--AA-A. ---cA--~..- M- T. . . . . . . . . . . . ------
. . . . . . ----G--T-AAGGGtXTCATGAC--AG-CA---CAT-,G---AT-, . . . . . . . . . . .T------
. . . . . . ----G--T-ATGGAmmGGM--AG-CA---CAA-TG---AA-. .,. , . . . . . . .T------

COAISEMSUS2. . . . . .ATGAqAGtGAqGGqGAcAeaCcqCMtT?tCaaaaCTtGTGGAaA. . . . . . . . . . . .TG=cA
HIVCLI . . . . . . .---c -.c. -G-- G-- T-cA-~A---- AT-~ -- G-----A- , . . . . . . . . . . . .--.. C.

HIVZ2Z6
HIVNDU
141vnl
HIVRAL
141W455
HIvz3al
SIVCPS

CONSENSUS]
NIVLAI
NIVHX~2R
HIWL43
NIWFA
NIV?IX
NIVBnVA
N1V9C
HIVJH3
HIVALA1
HIVBAL1
HIvJncsr
HIVOVI
HlvIra
HIVNYSCC
HIVSFI 62
HIVJrL
HIVCCC4
HIVSr3J
HI VHM
HIVAI’JA
H1VNWJ2
wvnr

. . . . . . . . .. G.. T.. G.-G. .T.GA. A~. . . ..~. ~.. T.... +. , . . . . . . . . . . . .--.. c-

., .,.. . . .. G.. C.. A.. A. .A.fJA.~.. ...~.~..’T. . ..+. . . . . . . . . . . . ------ c-

. . . . . . ....G..T..a..a..T.AG.AT .----AT.~A--T-----A- . , . . . , , , . . , .----- c-

. . . . . . . . ..a.. T.-@ .A.-T.cA.~ ...-.AT.~ . . . . . . . . . . ,, ., ..,,..,. ----- c-

. . . . . . . ---G--T--T--G--T-CA-AG-----AT-CTTa--T-----G- . . . . . . . . . . . . ..-.. A.

,., ,,, . . .. A.- T.. G.. G-- T.c~. ~.. -.. ~.~-. G.. -.. A-. . . . . . . . . . . . ..-.. a.

,. .,., ----A--TA-T--A- . . .M-AA---G. ,, ., ,AGACAC----AC. . .AGC~ATCCATMTT-

algnal p9pclda \/ qp120
<- Vpu

ecaTGflCcTt G@a CQTtgATUTct GTAqTGcTqtitiaaAaTTaTCWTCACAGTeTATTAT~GT
CCA-----C-T--*TA-TG-----CT . ..o. .~. Ac. . AAA..A....... . . ..-. .c .-. . . . ..a. -
CCA. . . ..c. T. .GATO. TG. . . . .cT. ..c.. c.Ac .. AAA. A..... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
cc A.. . ..c. T .. MTA. Tc . . . ..~.. .c. .c .Ac .. AAA. A..... . . . . . . . ..c. . . . . . . . . . .

WA-----C -T--~ TA-TG-----m-- .a..C-Ac-.w. T. . . . . . . ..-. -..c . . . . . . ..a..
cGA. . . ..c. T ..~TA. TA. . . ..~. ..c. .c. Ac .. AAA. A..... . . . . . . . ..c. . . . . . . . . . .

TaA----- C. T--~TA-TG-----CT---G--C -AC--UA-A--------------C--------a--
CCA----- c. G.. ~TA. TG. . . ..cT.. .a. .c. Gc. .AAc. A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

c6A----- C-T--CATA-TG-----I3 . ..a. .c. cc.. Mc. A..--... . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
TcA . . . ..c. T ..~TA. TG. -. ..cT. ..c. .c. Ac ..~. A..-.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

TCA-----C-T--tiTA-TA-----CT . .. A.. c. GA.. MA- A....... . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

TCT . . . .. C.7..=AcA-TA . . . ..cT... AM. G. GT.. AM.G . . . . . . . . . ..- -.c-. -.. --. G. .
cc A.. . ..c. T --rJTa. Ta. . . .. AT. ..c. .c. ac .. AAA. f..... ..- . . . . ..c - . . . .. --G..
cc T. . . ..c GATG. TGTG. TG. . . ..cT... c.. c.Ac. -~. A. . . . . . . . . . . . .. T . . . . . . .. A..

CGA--. .-c- T.- GATG.TA . . . ..c T.. .C. -c. Gc. .AAc . . . . . . . . . . . . .- .-c . . . . . . . .(; . .

CCT-----C- T--GATC-TG-----CT . .. G.. c. GT. . AM- A.....- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CCA----- C-T--SATC-TG-----CT ---G --C-GC--CAA-A--------------C--------G--
CCA-----C-T--MTC-TG-----CT---G--C-GC--CAA-C--------------C--...---G--
cGA. . . ..~T~.. ~T~. TA. -... cT -.. G.. c. Gc. . MA- T......- - . . . .. -T... ..-. .G. -
cc T . . . .. MTG.. MTG. TA. . . ..~A . .. G.. T.~. c.. ~A. c....... -.. .--. c... .---. G..
TcA . . . .. L.. T. .rJTo. Ta . . . . .CT. ..~c. .c. aT .. MALT..... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CGA----- T.r..r~TG-~ . . . ..cT. ..G. .~. a+. .Mc. A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
cc A... ..c. T-. ~Ta. TO. . . .. CT.-. c-.c.cc..~a . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . a..

CO14St141U12 Le4TGcTCcTt GfUTqt TgATqAacTaTAQTq7t $AqAbqACt TGTCGOTcACaGT~TAt TAT&GT
HIVtLl TCA--C- .T-A---A-SO-CC-13 CGCT--I3-GCT . .. G.c A. Tc. - . . . ..c. .A. .T . . . . . . . . . . .

141vlt:6 TCA--C--t-A---A -AG-CC-G-MT----G-TC---O .CA-TC . . . . ..-c. .A. -G . -T...-... .

141VNDR TCA--C--T-T ---A-GT-G--a-CC----a- ~T---G-AG-W-------C--A--T.-T--------
HIVJY1 TCA--C--T-A---A. AG-CA-G-GTT ---G-GTT .-. a.(; G.TT ------ l.c.- A. - T . - T--------
HIWAL TfiA--C--T-A---A-aa-CC -U-ATT---U-ATT . ..a. AG. ~ . . . . . . . . . . A.-T.-T... . . ..-
NIW439 CTA--A--G-G --- T- W- A-- A- TT----, -,., . ..c. Ac. AT-- -.. --c. .a. .c . -c --------

HIV:3ZI cTT-.A.. (T.T.-. T. fxI-f I.-A. TT . . ..a. r~ T.. .AAA~. ~ . . . . . ..c. .a. .c. . . . . . . . . . .
SIVCP1 CAA-CA-MCAATCA- TT.flC. A-(: CCCATG. TTr4-CTCTG-GT -A-----A--A--A--T-----A--

1.A46
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COM9ENWS1 ACCTGTgT=MaUagCAaccACti~CTATTtT=GCaTC&UtqctAaAGCaTATgatACAGACqtA
HIVMI ------ -----G--AG--ACC--C--------T-----A--A--TGCT-A---A---GAT------GT-G
HIVHXB2R ------ -----G--AG--ACC--C--------T-----A--A--TGCT-A---A---MT------GT-c
HIVML43 ------ G-----G--AC--ACC--C--------T-----A--&--TCCT-A---A---GAT------GT-
HIVMFA ------ G-----G--AG--ACC--C--------T----- A-. A.- TGcA. A--- A--- GAT---. -- GT-

HIVMM ------ -----A --ffi--A~--C--------T -----A--A--~ T-A---A---tiT------GT-a
HIVBRVA ------ -----A-- ffi--MC--C--------T-----A--A--TET-A---A---GAT------AT-G
HIVSC ------ -----A-- ffi--ACC--C--------7 -----A--A--TUT-A---A---OAT------GT-G
HIVJH3 . . . . .. G- . . .. A.. M.. Gcc.. c.. .-.. -. T . . . .. A.-A.. f~T. A.. -A.. .GAT. -.... GT.

HIVALA1 ------ -----A--AG--ACC--C-------+G ..--- A.-A -- T~A. A- -- A--- GAT----- -G T-

HIVBAL1 ------ -----A--AG--ACC--C--------T-----A--A--WGT-A---A---GAT------CT-G
tlIvJRCSr ----.. G----- AccM--Acc--c--- -.--- T----- TG~A. -\ G~-A---.\- --~ T------ GT-

HIVOY1 . . . . . . . . . . . . . . . . . .ACC.. C....... -c... -. A.. A.. TGc T- G.. .GCT. GCT. . . . ..GT.

HIVSF2 ----.-G-----A- .AG--AcT--c.. ----. -T----- TGcT-. TGc T-c. -- A-. .GAT ----- -GT.

HIVWY5CG ----- .G-----A-.M--A< c--c-------- T-----c -- G--TOcT-A---A--- ~c------GT -

HIVSrl C2 ------ -----A--AG--hCC--C --------G T.----T GCT--TCC~C A---C ---~ C------ GT-

IIIVJTL ..--- .A--. -. A-- AG- -Ace --r ------- -T-----c~T A--c~T-A - .-A---GM ----- -oT -

lrIvcM4 ------ -----A--AG--ACC--C ----- .--T-----TCCT--TACCAT---A---CAT------GC-G
HIVSF’33 ------ -----A--TG--ACC--T--------T-----A--A--WCT-A---A---CAT------GT-G
XIVHAN ----.. G.-.. -A-. AC-- TcT--c. ------- T---- -A--A-- TGcA. T---T-- .GAT------GT -

HIVAOA .---. -G-. .-. A-- AG- -Ace --c ------- -T. ----~ cTA--~c T.A. -. A-. -GAT ---- ..GT.

HIVWJ2 ------ -----A-- ffi--A=--C--------T-----A--G--TGCG-A---A---AGT------GC-G
HIVRT ------ --.. --A--AO--ACC--C--------TG .-. -. A-- A--~c A. A- -.A---~m--- -GT.

CONSENSUS2 ●CCTqTgTGGAAaGAaGCAaccACcACt CTATTTTGTQCATCAOATCCTAAA7CATATgAaaoAGA7qca
HIVCLI G---G-A ----- G-. A--- Acc--c--T - ------------------- .-. -T... -.a. GGcA--GGcA

HIVZ2Z6 G---G-A ----- G-- A.-- Acc. -c. -T- ------------------- . ..- T.----A -Me.. -GGcA

HIVUDK G--- A-A----- G-. A.--c~--c. -T- . . . . . . . . . . . . . . . . ..- ..--c.. ---A. MA.. -GGcA

HIVJY1 A---G-G-----A--A---ACC--C--G------------------------T-----G-ACC---GGCA
H1V?4AL A---G-G-----A--A---ACC--T--T------------------------T-----G-AAC---AGTA
HIW455 A--- G. G.-. -. A.-T. -. GTT-. c-. c------ ..--- . ..- . . ..-... -G---- -G- TGc... AcTG

HIVZ321 A---c .G--.. -A-- T--- GAc. .c. -T . . ..--- . ..--. ---. .---. .- G.. --- G. TAc ----

SIVCPZ A---G-T ---C-T--T--TGACGOTATC--C -------- c----- c.--.. G@-c - -AGTAc--. GGcT

CONSENSUS1 CATMTgTtTGqGCCAcAC# CGCarGTGTACCaACAqACCCaAAaCCaCAAGAAqTAgtAt TGg?~TO
HIVLAI .---. .G-T.. G---. c--. c--c . ---- .--c.-+ ----c --c. -A -.--- .o--GT -T-- GT-----

HIVHXBZR ------G-T--G----C . -- T--c----- . ..c.. .c-.. .c -.c. -A. ..--. G. -G T. T-. GT. - . . .

HIVNLII ------G-T--G----C-- .T--C--------C---G----C--C--A------G--OT-T--GT-----
HIVM~iI ------G-T--T----C---T--C--------C---G----C--C--A------G--AT-T--OT-----
HIWM .---. .a-T-. a---. c.-. A.-c. ----. --c--- G---. c--c. .A-. ----o- .GA. T--o T-----

HIVBRVA .---.. a-c.. a--. .c--. T-. c.. ---. --c. -.a-. ..c-. c.- A-. .--. T.. aT. A--oo. -.. .

H1V8C ------A-T--O----C---T--C--------C---O----T--C--A------O--bT-T--GO-----
HIVJN3 ..--. .fJ. T.. o. . ..c. ..c. -c. . . . . . . . . . . . . . . ..c. .c. .A.. . . .. G.. GT mf. -a A-----

HIVAtAl .--. ..c-T.. a- -.. c---c--c. .- . - .--c-.-a- --. c.-c .-A-. .--. A--aT-r - -aA -----
HIvBAL1 ------G-T--G----C---T--C . . . . . . .. C-.. (r . . ..c.. c.-A. . . . .. G.. ~ .T .-AA..-..
HIVJRCSF ------G-T--G----C ---T--C --------C ---G-., --C--C--A------C--GT-T--ti-----
141VOY1 -- . . .. G. T.. G. . ..c. ..c. .c . . . . . . . . . . . . a--.. c.. c.- A.- . . .. G.. GT.T-. Ga. -.. .

HIV.9F2 ------G-T --G----C---T--C--------C---O----C--C--A--..---C--OT-T--GG-----
ttIv74wca ------a -T--G ----c .-. T.. c...-. . ..c. ..a .-. . T.. c.. A....- .a. -a T. T.-c A-----

tll VSr16J ------G-C-- fl.. ---C---T--C--------C ---O----T--C--A------A--OT-T--------
HIVJI’1, ------ G-T--G ----C--- T.. c...--. .- C-. . . . . . -T. -c .-A.. . . ..~. .M. T-. GA..-..

II IVCI)I:4 . . . . ..c. T.. G. . ..c. .. C.. C. . . . . . . . . . . . A-. ..c. .c. .A . ..--. G.. uT. T--r, A-----

HIVSrll .--. ..a-T. .a -.. .c. ..c. .c . . . . . . . . . . . . a--. .c-. c.. C. . ..-. ~. -UT .T. .aa. .-. .

HIVIIM .---- .a -T.-a .-. .c--. C--C . ...-. .m-c... rl---. c.. C.-,\ .---- .a. -aT. A--aa -----

II IVABA ------fr-T--rl----c --- T--c --------c --- a--. .cm-. c. -A.-.---a- -nT. T--GA. ----

H1WMJ2 ------G-c--ti----c---a--c--------c---a----c-- T--A....-- (~-- AT. T-. Ga. . . . .

Illvnr ------ G-C-- G----T ---I; -C-------- T--- I;--- .C - -(:. -A------Tl -- CT-T --lea -----
CONSENW9 ? CATMC aTCTGGGC7ACACATnCCTOTOTACC(:AC7(;ACCC1:MCCCACaAGMaTAut#l T!ltlaaMTll
HIVKLI -----TA-------C-----------------C--1l-------------A----A--UCAC---M----
HIV12S6 ----- TA-------C-----------------C--n-------------A----A--wC---M----
HIVNI)K -----TA-------C ------------ .---- C-- O------------- A---- A.- UM7---M----
HIVJY1 .--. .TA . . . . . . . . . . . . . . . . . - . . . . . .. A.. A. . . . . . . . . ..- .(~. --. A--(~M --- Ao----

HIWAL -----CA-------T- ----------------C --(l-------------A- ---A--MAC---AA- ---
NIW43S -----TU-------T ---------- .-. -.. -(:. .A-. -.-. --. ..-. m.--- A-- flATT---TC-m --

HIv#321 .---. TII-. . ..-. ~-..- m----------- -c-. A---- --------- A.-,. .A~-A~ TT---,~ --- -

IIVCP: ----,, TA-T-----C-----fl--A--------T--A--T----UT--T-A(l---U--TTTC-TCCA----
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HIV-I ENV

COI:SENSUS1 TaACA~aAcTTTaWATGTG~ TaA~%GTASAaCtiATGCAtGAaChTaTAaTCAatTTATG
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
HIVWA
HIVW
HIVBRVA
HIVIC
H1VJH3
H] VALA1
HIVML1
HIVJRCSr
tlIVOYI
t4xvsr2
HIVNYSCG
HIVSM62
HIVJ~L
HIvcm4
HIV9r33
HIVHAN
HIVAOA

mivm
Cons
HIVC
HIW
HIVN
HIVJ
HIW
HIW
HIV:
Srvc

IJ2

:Msusz
II
’26
lx

‘1

L
95
121
‘:

-i ------A-T--- A------------ .- G. C.- . . ..-.A -- G.. -.-T--G.. +.. A.-G
-G...-.+. T. --A----- . ..-. -.-. G-c.-.---+- .G..-..T-.G . .. A.. A.--G
-G------A-l ---A . . ..-.. .- . . . .. C.C. .-. .-. .A-. G---- .f. .&- A.. A.-G
.G. ---.++.. .C.. --- . . ..-. --. G-C.- . ..--. A.-G-... .T-. G.. -A-. A-.-c
-G------ A-T---A--- ----- .----- A-C. ------- A-- G----- T-- G--- A--A---d
-G------A-T---A --------------G-C--------A--G-----T--G---A--A---G
-G . . . .. A. T... A... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .T..c--+.a.-a
-a.. --.. A- A.. -A... --. --- . . . .. Arc----.. ---A--G. ---T.-G.--A.+- -a
-a ------A-T---A . . . . . . . . . . . . . .A. C.-. -.. .-A.-G. -.-T.-G..+. .A--.a
-G------ A-T---A--- ----------- A-C-- ------ A--A---- -T--c--- A--A---G
-A------G-T---A . . . . . . . . . . . . . +-C.-.--.--A. .G. ---- G-G.-G. +---A

-a ------A-T---G . ..-. -.. --. -.- A. T-- . ..-. -.A.. A... .-A. .A.. .A-. A- -+

‘O------A-T---A .----- .---.. .- ARC------ .+. -&.---& -G- +-.+--G

-G------A-T---A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .A . . . .. A.. a... A. +.-c
.G. --... A-T... A . .. -------- +. C.-... -.. A- .O---.-A--O..-A. –A...~

-G------A-T---A . . . . . . . . . . . . . . ~.c . . . . ..-+.. a. .---T --a. -. A.. A- -.a
-G------ A-T--- A------- ---- .-- A-C---- ..-. A.. @... -T..@ .. A-. A...G
.@--... A+..- A------------- .A-c. -.- . . ..c-. a. ..-. T..&-+-.&.+
-G------ A-T--- A-------------- a-c-------- A-. a------- -A.-+-+--.a
-G-. ---- A-T..+..- ---. ---. -.+. C.-. --.. A.. c...- .’Y.-C..A-.A---G

,-----
‘-----
,-----
,-----
,--.--
%----
,-----
,-----
,-----
,-----
,-----
,-----
L----
‘-----
,-----
,-----
:-----
,%----
,-----
,-----

-a------ A-’ T---A------ .-------A-T-- --. -.. A.. G--- .- T.- G..+.+- -.aT---.-
-0------A-T---A--------------A-C-------- A--a-----T--G---A--A---GT-----
TqACAW8ati~aMATOTOWaWTMCATG~g~~~TGCAW~ATaTMtCA~t TATG
.G. --. .. AAc. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G.- A.. G---- . . .. G.. .A-. . . . . . . . . . . .

-G------ MC---A . . ..--. ..G . . . . . . . . . . -.a. .A. .a. . . . ..-. G..+ . ...-..+- . . .

'a------ Mc. --A. -------- A.. .-. -.---- .G. .A.. A. . . . . . .. G.. .A.. .---- .T ----
-T------MC---A . ..-....+.. ..-.. .-.. .G- . . . . . . . . . . . . +. --A----- . .. T-...

-c------aw---A -.---- .-+-c --- ..-.--+ ..- G.. a------ .- G.-+ -.-. s---+-.--
.G.--...~. .- A... -.. . ..A. . .- . ...-..+ . -T .-G...... .- A - .-A..-.-. . . . . . . .

‘G------m- -- G.. -- . . . ..A . ..--. .-. .-. A..G..G....-. ..a-.. G,----- .- +....

-A- T---- TCA- -- A--------- A-. ----T..- .-a.. c.. A.. .- . . .. A.. cA .T. .-.. .c. c . .

<- tmv or tnv In LAI/IIIb
\/398j in- LAl/rix6 ‘-

COXIWSUS1 GGATCAMOCCTA.MqCCATGTGTAAAaCTMCCCCACTCTGTGTTAct LThat TGC~Ut gAT7 ??t tg
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
Hlw4rA
HIWN
HIWRVA
HIVIC
H1VJH3
HIVAIAl
HIV~ALl
HrvJncIr
lilvaYI
utwra
I11VNY3CU
Ii[vsrt 62
HIVJrL
II IVCOC4
llIvIr33
III VHAH
HI VAI)A
MIWWJ2
Hlvnr
(vJNSCNIU12
Mlwl,l
HIVIJZ6
II IVW)M
II IVJYI
HIVML
Hlwdss
MI VI1; I
BIVCPI

---------cc----a . . . . . ..--. -~T. . . . . . . . . . . . . . . ...a’TT..~--.A~G.. .. .TITO
-.. - . . . .. CC..- I.(J.. -- . . . . . .. AT. . . . . . . . . . . . . . . ...GTT..~.-.AcTa. ....TTO
. . . . . . . ..cc . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .TTa
. ..-- . . .. CC.. .-a.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .-.---AyT--~- --ACT a--,. .’TTa
---------CC----G-----------AT ..- . . . . . . . . . . . . . ..cfl.. MT. -. A.a ---- .TTG
. . . . . . . ..cc . . ..a . . . . . . . . . .. AT. . . . . . . . . . . . . . . . ..c~.. MT.. -c ATG-- , , ,TTc
. . . . . . ..- Cc . . . . . . . ---------- AT . . . . . . . . . . . . . . ....cW.-MT. -.A~A.., . ,TTa
--------- CC-.--a------ .-. -. AT.. ---... -----------C fl. -MT---ATTa--, , .TGG
--------- cc---- @ . . . . . . . . .. AT..... . . . . . . . . . . . ..cfi.. cAT...ATA~TaA~Ta
-.-. ---. .cC. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..c TT. .MT - .- AcTa--, . .TTa
-.-.--.--CT. .-. G...-.... - . -AT . . . . . . . . . . . . . . . . ..~’T .- MT----- -m . .aTG
. . . . . . . ..cc . . .. G. . . . . . . . . .. AT. . . . . . . . . . . . . . . . ..cfi.. ~T. .. Acya.. m, ,aTT
--------- CC----G-----------AT ------------------CAT--AAT---AC,,TTG,,TTG
‘-------- CC---- A-----------AT - .,----------- ----- cc T. -AAT - -- Acl,c--m , .TTa

‘--------TC----GT-----------GT ------------------CTC--CAT---ACTTO-...TTO
'-------- CC----O-----------AT--------------.-.-C`rT..MT.--ATTA--,..TTG
. . . . . . . . . Cc. .. -C.. . . . . . . . . . Ac ------------------CAT--MT---AC,O--,..TTO
. . . . . . . . . c(:. .--q.. --------- AT‘--------s ---------CTT--MT---ACTO--TA~TG
. . . . . . . ..cc . . ..a.. . ..- . . . .. AT...... - . . . . . . . . . ..c TT.. ~.. .AcTa.. TATMT
. . . . . . . . . (:F....”.- . . . . . . . . . AT . . . . . . . . . . . . . . . ..-~sTT. -MT-- .Act.. mTTamTTa
--. ------ CC-. -- A--. --.-----AT ------------------CAT -- AAT---AT, G--,...,.
---------cc ----a-. . . . . . . . .. AT..... . . . . . . . . . . . ..c TT .. AAT. -. AcTar TAAeAAe
flMt CWgCCTMaCCATGTb rMA?t TAACcCCaCTCTOLGT,! ACtfiAta?T~aat tat??lgtq
. .. T.. ..(~c . . . .. A. . . . . . . . . . ..AT . . ..c.. A. . . .. T.. C.. T... aAc.. TAaT~T~ATT~
..- T---. l~--- ..-. A...-. . . . . ..AT . ..+.. A. . . .. T.. c. .T. .. AAATAMT~~T~~~T~

T. ------ fiC-.,--A--- .------- AT---- T-- A----- T-- C-- T--- MC--- ACT~TUATTG
---T .---AT ----- A.------,----AT ----C --A-----T --C--T- .- MT. --AC7tiTWTJW

T------- OC-----A----------- fiC----C-- A---- .T.. c-. T-.. Mc...A~tMlm, ,a~
. .. C-. ..Llc . ..-.0..- -.. .--. .(IT -.. .c .-T - . . .. L-.-T ..o. --GAT --- CAT.., ,, ., ,,

T--- ----(lT---- a ---------- .( JT. .-. C.. T.---- c.-c -- T--- A(IT - -- CAT,,,,, ,., ,
.._ T-. a.,; T.. (:. -,~. .T .. . . . . . . . ..T.a_. C.. TT. A-. T.- A.. ~.-(JcA(I .-- A(.TMu~T. , ,
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HIV-1 ENV

COt4SENSUSl a?g??7MLQCCACT? 7???? ????7????') 77??7???aaCaccA ?taqLagtag l777?l7?7?7qqg
HIVIAI GGG. . . --TGCT--- AATACCAATAGTAGT. . . . . . . . ,AATACC-ATAGTAGTAGC. . . . . . . .. GGGG
HIVHXB2P MC. . .--TGAT --- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. AATACC-ATAGTAGTAGC. . . . . . . .. GGGA
HIVNL43 AAG. ..--TCAT--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. AATACC-ATAGTAGTAGC. . . . . . . .. GGGA
HIV14FA MC. . . --TWT--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. MTACC-ATAGTAGTAAC. ... ,,, .. GGGA
HIV?4N AGG, . . --TACT--- AATACCAATMTAGT . . . ACTGCTAATAAC-ATAGTAATAGC. . . . . . . . . CAGG
HIVBRVA ., . . ..--.GCT--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. AATGCC-CTAGTMTAGC. . . . . . . .. GGGA
HIVSC AGG. . . --TGAT--- AGCACCAATGCTACT, . . . . . . .. MTACC-CTAGTAGTAAT. . . . . . . .. CGGG
HIVJH3 GGG. . . --TGAT--- AGCCCCAATGCTACT. . . . . . . .. AATACC-CTAGTAGTGGC. . . . . . . .. GGGG
HIVALA1 . . . . . .--TGCT--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. MTACC-CTAGTAGTMC. . . . . . . .. GGGA
HIVBAL1 AGG. . . --TGCT--- MT GGGMTGACACT . . . . . . . .. MTACC-CTAGTAGTAGC. , . . . . . . ,AGGG
HIVJRCSr . . . . . ,--TGCT --- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. AATACC-CTAGTAGTAGT. . . . . . . .. GACG
HIVOYI . . ; . . .--TACC--- AGTAGTAGTTTGACGMTGCTACTMTACC-CMGTAGTAGT . . . . . . . . . TGCG
HIVSF2 GCG. . . --GGCT--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. AATACC-ATAGTAGTMT. . . . . . . .. TGGA
HIVNY5CG ACG. ., --TACT---. ,. TAT . . . . . . . . . . .. GCC. .. AATGGT-GTAGT . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
HIVSF162 MC. . .--TGCT--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. AATACC-AGAGTAGTMT. . . . . . . ..TGCA
HIVJFL MG. . . --TCTT--- . . . . . . . . . . . . . .. AATATC. .. MTMT-GT . . . . . . . . . . . . . . . . . .TGGG
HIVCDC4 AATACT--TMT---ACT . . . AATACTACT., , , . . ,CMCTATC-ATAATAGTAGT, . . . . . . .TTCGG
HIVSr33 GGG. . .--TGCT--- ,., . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. AATACC-ACMTACTACT. . . . . . . .. GGGG
HIVHAN ... , , .--TGCC--- . . . . . . . . . . . ,,, . . . . . . . . ,,, .,... -ACAGTAGT. ,., . . . . . . .. TCCG
HIVADA AGG. . . --TGTT--- . . . . . . . . . . . . . .. MTATC. ,. AATAAT-GTAGTGAG. . . . . . . . . . . ,.. .G
HIW74J2 MG. ..--CCATTGGCATTGG . . . . . . . . . . . . . .. MGMTACA-CA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
HIVRF TTG. . . --TQGT--- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. MTGTC-CTAGTAGTAGC. . . . . . . .. GGGG
CON9CNSUSI 7777? 7M7a CcAcc771at777? ?777?laatq77aa CMc7cc4a C77?777771777777777 ga7Q
HIvCLI AGCMC--TGCC-CT . .. ATG . . . . . . . . . . .. GGGMC--TGTCACTACA . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
HIVZ2Z6 ATGCAG-- fGTC-CA. . .ATG . . . . . . . .. AAGAATMT--TGTcACA. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
HIVNDK ACG. ..--C. ..-GC . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. GGGCMTGCMCGC.C.. . . . . . . . . . . . ..MCG
HIVJY1 GGG. . . --TMG-CT . . . . . . . . . . . . ACTMTGGGMT--TACTACTMTCAG. . . . . . . . . . . .GAGG
HIVHAL . . . . . .--TCGC-CTCCTGTG. . . . . . . . .MTGGGACT--TGCTGCG. . .AGThATACGACTAATGCAG
HIW4$3 . . . . . .--CATC-CC. . .ATTAACAACACCAAT. . .Mc--CACCMTATCACA. . . . . . . . . . . .GATG
HIVZ321 . . . . ..--CATC-CC . .. ARC. . . . . . . .. AAGGACMT--CACCMTGTACAT. . . . . . . . . . . . . . . .
SIVCPZ . . . . . .--CTTT-GC . . . . . .CACCCMAMA CCTMCA--CCAGACATCTTCT . . . . . . . . . . . . . . . .

tav or tnv In LAI/IIIb -b
>’8J\l

CONSENSUS1 gal 77a7qat. ggaqaaa CgACAaaTaaa~cTCc TCTTTCa ALatcAcCAcAa gcAt MqAgaTMCgt
HIVLAI
141VHXB2R
141vNL43
HIWrA
HIVMN
141VBRVA
HIVSC
HIvJH3
HIVAMI
HIV8AL1
HIVJRCSF
HIVOYI
141var2
II IVNY5CC
Mlvsr162
II IVJFL
N1VCDC4
llIvlrJl
H I WAN
NI VADA
NIVWNJZ
}I[vmr
CCZNBKNLIIIS7
Illvr,l,l
II IV127.6
III VNI)R
111VJYl
N1W4AI,
N1W433
II IVXS21
SIVCP:

MATMTGATGUCAM-G---~ -MA---C -- C------A-TATC-G--C -ACC-T--G-GG----GT
GMTGATMTCGAG~-G .-.~.~..-c..c -..---A.TATc.G.- C. AGC. T.-G. GG.. ..GT

(MATGATAATCGAGAM-G--- GAAAAC---C--C ------ A-TATC-G--C-AGC-T--CACGT ---GT
WTGATMTCCAOAM-G---GAAAAC---C--C ------A-TATC-G--C-AGC-T--M-GT---GT
OA, , . ACMTMCCCA-C---CAAAA-- -C--C ------A-TCTAQC--C-AGA-AT -G-GA----AT
m . . ,ATGATG~GG~-G---M- ~--- C-- C------A-TATC-C--C-AGC-T--O-M----AT
GA. . ,AAGATGMGGU..G--- M- GAC---C--C------ A- TATC-C--C-AGC-T--Q -AO----GT
M ,. .AAGATGCAGAM-G. -- M- GAA---C--C - -----A-TATC-C--C -AGC-T--GAGGT---GT
CA. . .AAGATGGAGACA-G--- MA MC--- C-- C------ A- TATC-C--C-ACC-T--OAOA7 ---A7
GA. . ,ATGGTQGGGGGA-G--- ACAAAT---T --C------ A- TATC-C--C-AAC-T--CGCGT---GT
GA. . . ATGATCOAOAGA-O---M-AM---C--C------A-TATC-C--A-AGC-T--Q-GA----GT
AA. . .ACGATCGAG,iM- J--- AT- MA--- C-- C------ A- TACC-C--C-AOC -T--G -CA----Kr
AACt*AGAMTA, . ,A~-G---MA MC. -.C.. c ------ A- TATC-C--C-AGC-T--G AGAT---AT
. . . . . .,, CACCAGACA-C--- AAAGAT---T--C ------ A-TGTC-C--C -ATC-T--AAAAT---AT
AAGAG., .ATGCACACA-G--- AAMAM --- T--C ------ A-GCTAGC--C- AAA- AT- G-A A----AT
CAAAG, ,, ATGMGGM-C--- AAAAAC---C--C ------ A- TACC. C--C -AGC-T--AAAAT---AT
McAA , ,, CGGGGTAAA-G--- AGA(;(C---C-- T’------ A- TATC-C--C-ACC- T’--GA-(i T---(iT
GA,. ,ACGGT(:C:A(;AM-A--- MA M[:--[:--C ------ A- TATC-C--C-CCC -T--CA CA-- --GT
GA,. ,AOUATCaACiAM-G --- M- ACh---(:-- C------ A-tiOTC..C--C -MC-T--a-GA----• T
GA, ,. ATrl , .,ss. ACA-(; --- M- Mh---C--c:------ A- TATC-C--C-AUC-T--(; -GA----(iT
.s, , ,A7AATA(iflAGLA -{ J--- AtMAMC---C--C --- --- A- TATc-C--C. AGC-O--IIAIOT---OT
(ZAACAAT(JATGGA(;AAC-O---LMAMA- .--C --c; ------ C- CfCTA(l T- G-U(CA-AC-U-CA ----AC
7b?!?41 ?qauua)Aaduqau~ ~aluMAAA(!tG(: TCTTt CAATaTaaccacaut b? La AGb(;ATMuaa
,, , , , , ,,l; AGCAG-MGOA. , ,AT(; ----- C--(; ---- T-. --G- MCCACAGTACTA -AA-----(; M
, . . , , , , ,(1A[i17AA-TM(; \. . ,AT(; -- ---c. -c---- AACTACAtl TA[; TAlAA(;AA-- A-----(; A :
TA(WA(iA(;(/A(;(AA- W(;Il . . . . . .-. --- C-- C---- T----(; -A . . . . . . . . . . . . -- G-----(; Ail
AACA[lATflATtl(iA(l. AAti(lA(~AA’r(l ----- (:--c ---- AACCACAIIT(lATAIC(AAAA -- C-----AAA
MTT~AWTO~A-TTflW~ AOT(8-----C --C---- T----A -MCCCCAUTAQM--T-----A, ,
Cl A...... , ..[lTO-(l(lOM(lAMt fl--. -- T-- C---- T.. --- A- OACCACAOMCTA-- A-----flM
,, . . . A[:TOMATfl -M flM(lAMTA----- T--t ---- A---- A-aACCA[:A[lMTTA -- A----- (ll;A
., ,. , , .,, , .(: CliCCTCTC(iAMTC1 ----- A-- T-- A..Tt --- fl-GA(:AACAIUATTA --A---- -(IAA

420
451
436
436
436
454
433
440
448
433
440
430
434
433
429
431
430
457
436
424
433
426
436
418
438
430
427
443
451
436
429
441

494
521
506
506
306
321
500
313
315
500
513
497
321
500
491
300
4n7

514
501
491
494
4’41
106
40(1
491
491
419
115
519
491
494
>00

I-A-49
aa. u ,Ia



HIV.1 ENV

CON.9ENSUS1 ac?iaaaaaaa taTGCacLt tTTta TAaactt GATaTnatAcCMTA??? ???qa TAAc??7??????7??
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
HIVHFA
HIVNN
HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVALA1
HIVBAL1
HIVJRCSF
HIVOYI
HIVSF2
HIVNYSCC
HIV9r161
HIVJFL
HIVCDC4
HIVSF33
HIVHAN
HIVADA
HIWP4J2
H1vnr

icAlim&ATA--- ATTTT--TA--AACTi---i-CiT-C------ . . . . .CA---T. . . . . . . . . . . .
GCAGAAAGMTA---AT TTT--TA--MCTA---A-MT- C-------- . .. GA---T. . . . . . . . . . . .
GCAGAAAGAATA--- ATTCT--TA--MCTT --- A- AGT-C ------ . . . . .GA---T. . . . . . . . . . . .
GCAGAAA~TA--- ATTCTA-AAC TTAATAAG-C-AAG-C ------ . . . . .GA---T. . . . . . . . . . . .
GCAGMAGAATA--- ACTTC--TA--AACTT---A-AGT-T------ . . . . .CA---T. . . . . . . . . . . .
CCAGAMGMTA--- ACTTT--TA--AATTTA---A-CGT-C------ . . . . .CA---TGAT. . . . . . . . .
ACAGMMAATA--- ACTTT--TA--MCTG---G-CGT-C------ . . . . m---T. ., , . . . . . . . .
GCAGMKAACA--- ACTTT--TA--PACAC---C-CG, -C-----, . . . . .AA---TAGTACCMCCAT
CCAGAAAGMTC--- GCTTr--CA--AACTC---C-CGT-C------ . . . . . GA---T. . . . . . . . . . . .
GCAGA4AGAATA---ACTTT--TA--MCTA---A-CGC-C------ . . . . m---T. . . . . . . . . . . .
GCAGAAAGMTA--- TCTTT--TA--AACTG---G-CGT-C------ . . . . .GA---T. . . . . . . . . . . .
GCAGGAACAATA--- ACTTT--TA--MCTG---G-CTT-C------ . . . . .GA---G. . . . . . . . . . . .
TCAGMAGAMA--- ACTTT--CG--ACCTC---C-CGT-C------ . . . . .W---TGCTAGTACT. . .
ACAMAAGMTA---ACTTTA -CACTTAATAGT-C-AGT-C ------ . . . . .GA---G. . . . . . . . . . . .
G~GMACMTA--- ACTTT--TA--MCTG---G-CGT-C------ . . . . .CA---T, . . . . . . . . . . .
CCAGAGACAATA--- ACTTT--TA--AACG--- G-CG,-C-----, , . . . ,CA---G. . . . . . . . . . . .
GCAGAGAGAATA--- ATTGT--TA--AACTG --- G- CG,-C-----, . .GATGA---T. . . . . . . . . . . .
ACAGAAGCCATA- -- ATATT--TA--MCTC ---C-CGGAT GATCAGTTGATCA---T. . . . . . . . . . . .
ACAGAMGAATC --- ACTTT--TA--WCG--- G- CGT-C ------ . . . . .U---TMTMCACT. . .
IUAGMAGACTA--- ACTTT--TA--GACTG---G-CCT-C------ . . . . .GA---T. . . . . . . . . . . .
GCATAAACAATA--- ACT17--TA--AACTG---G-CCMGGGTGA-TGGGTGA---T. . . . . . . . . . . .
=AG~TA---A~~--TA --MCTT---G-~T-C -----=WGffi---TATTAKCCTMG

CONSENSUS2 ●agcMqchtATgCAcCt T”TTTATAQaCTTCATaTACTaCcaATa. . . 717ga7a ATaatmt 77?, , .

HIWLI CCAGC--GT-T--CT TCGA-------GA------A----A-CA--A. . . . . .GACA--GATAGTAGT. . .
HIVZ2Z6 WC--GT-C--CTTCGA-------GA------A----A-CC--A. . . . . ,CACA--CATIATAGT. . .
HIVNDK GGAGC--GT-T--G--CTT-------AA------A----G-CA--A. . . . . .~CA--MTAATAGG. . .
HIVJY1 GAAGC--GT-C--CT TCGA-------GA------G----A-CA--A. ., ., .GATC--GATAATAGT. . .
i{IVNAL ,AGGC--GA-T--AC TALC------- AA, -----C ---- A-AA--A, . . . . .CATG--AGT. . . . . . . . .
HIvu45! ACAGA--GT-T--CT TCGA-------CA------ A---- A-M--C. . . . . . , . .A--MAACT. . . . . .
}IIV7,321 AAGCA--AT-T--CTGC GA------- GT------A----A- CA--T. . .GMGGAA--ACT. . . . . . . . .
SIVCPZ GAAAC-GGTCT--T--CTGT CGAG-GTGGMACC-A-G--MACC- A.. . . . .GGGA--GAG. . . . . . . . .

CONSCNSUS1 7177777717 l?1777777at aata7tAcc7777 17a77TaTAggTTgALAa8 TTaTaAcaccTCagCCA
HIVMI ... ,.. ,,, ,,, ,, . . .. G. ACT. CCT-CC , , , . . .AGC-A--CG--C-A GAA----A-AGTC--AGT --
HIVHXB2a ., . . . . . . . . . . . . . . , .GAT, , ,ACT-CC. . . . . .ACC-A--AG--C-ACAA----A-AGTC--AGT--
HIW4L41 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..-CC . . . . .. Acc-A--CQ--T-A GAA----A-AGTC--AGT --
H1V74FA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..-CC . . . . .. ACC-A--=--G-T-AG----A-CACC--AGT--
H1V14N . . . . . . . . . . . . . . . . . . CAT. . . ACT-CC . . . . . .AGC-A--GG--T-AGAA----A-AGTC--AGT--
HIVBRVA . . . .
HIVSC . . . .
HIVJHJ MTA’
HIVALA1 . . . .
HIVBAL1 ,.. .
HIVJRCSr . . . .
HIVOY1 .,. .
HIVSr2 .,. .
HIVNY5CC , . . .
HIvsr162
II IVJTL
NIvcDc4
Hlvsr31
II IVIIAN
H[VADA
HIVHMJ2
111VRr
CONSEN9US2
II IVCL1
HIVZ216
II IVNDK
HIVJVI
II IV74AL
111’4(1433
HIVZJ21
SIVCFZ

. . . . . . . . . . . . .MAACTAAT-CT. . . . . .AGA-A--CG--T-AGAA----A-AQTC--AQT--

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . -ea. .m. . . ACC-A--CG--T-AAAA----A-AGTC--AGT--
AMAMT. . . . . . CATMTAGT-CC. , . . . .AGA-A--GA--T-A GAA----A-AGTC--AGT--
. . . . . . . . . . . . . . . .MTAAT-CC. . . . . .AGC-A--TA--T-A GAA----A-AGTC--AGT --
. . . . . . . . . . . . .AATACTAAT-AT. ., . . .AGA-A--G(2--T-A GAA----A-AGTC--AGT--
. . . . . . . . . . . . ,AACAATMT-CC, , . . . .AAA-A--GG--T-A GAA----A-AGTC-- AGT--
. . . . . . . . . . . . . . . . AATGAT-CT. . . . . . MA. T-- GG--T-CACA----A -M CCC--MC--
. . . . . . . . . .ACTACCAACTAT-CC, , . . , .MC-A--GO--T-CA CA---- A-A OTA--AOT--
. . . . . . . . . . . . . GATMTACA-GC. . . . . . . . .-A--cA--T-M-G----G-AGTC -- AGT--

. . . . . . . . . ,, .,.,.,, CATAATACA-GC, , ., , , . . .- A-- AA-- T- M- A---- A- A(2T--A(2T --

. . . . . . . . . . . . . . . . . . CATAATACA-GC. , . . . . . . . -A.. cA.. T. M. A-... A.c Acc .. AAC..

., . . . . . . .MMATACTACCAACAAC -CC, , ., . .AhA-A--GG--tT-A AAA----A-AGTC--AGT --

. . . . . . . . . . . . . . . . . . ACTAkTACC-CC. , . . . . . . . -A--GG--T-CACA---- A- AGTC--AGT--

. . . . . . . . . AGTAATAGGCATAATACT-CC . . . . . .ACC-A--TG --T- CACA----A- TGTA--TGT --
,. . . . . , . . . , ,. . . . .. GATAATACT-GC. ,.. . . . . ,- A--c C-- T- AAAA---- A-7’ AcC-AAc --
,.. , ,. ..., ., , ., . . . . . ,AACAGT-CT. ,,. , ,AGA-A- .GA--T-AAAA----A- ACTC--ACT --

AATAATAcTAcC , . . . .MTAATACT-GCTATGGTMC -A-- CA--C -T-CA ---- A- TTCC--AGT --
77?177771177777777777 aata QLact ,., . . ,Aat TATAGa lTMTAMTTGta ATACcTCAqccA
. . . . . . . . . . . . . . . . . . ACCAATAGTACC. . ,.. ,-AT-----OT---------- TA----C---GCC -
. .,,,.,.,,, ,,, ,,, , ACCAATAGTACC. , , . . . -AT----- AT----------TA----C ---GCC -
. . . . . . . . ,., .,,,, ,. ACCAATAGTACT. , ,. , ,-AT-----aT ---------- TO----C --- ACC-
GCTAATACCAOTAAT. . .ACC.AATTATACC, , , , , .- AT----- ACA---. A-----CA----C---CCC-
. . ...0..... ... .,,, CATAAT. , ,AG7’. , . . , .-GT-----GC----------TA ----C --- GTA-
. . . . . . . . . . . . . . . . . . (M TAACAAT. . , .,. , . .-GT-----AC---------- TA----C---ACC -
., ... , , . .A9TAATCQTCAT, , .AOTAU7’, . . . . .- AA----- AC---------- tA----T---OCC -
,, ...,, . ...,.. . . . . . . . AACAAC. . . . . ., . .-c A----- aA - --- T-----cA----TA--CCC -

546
573
558
350
558
573
555
567
579
552
567
549
373
561
343
552
549
579
561
552
346
349
576
537
350
338
540
376
373
552
352
335

sea
616
601
595
395
616
601
604
6]7
595
cl)
593
616
610
Jet
393
592
634
604
607
389
592
640
379
604
604
SSt
61’1
616
593
904
393
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llW-1 ENV

CONSENSUS1 TtACACAqqCcTGTCCAAAGgTAt CcTTTqAgCCAATTCC LATaCAt TATTCcqCccCqgcTGGTTTCGC
HIVLAI .T. --. .GG . . . . . . . . . -- G.. T. c--- G- G. -- . ----c -- A--T----- TG. cc. GGc T------ . .

HIVHXB2R -T-----CC- C--------- G--T-c---G -G -------- c -- A--T----- TG-ccm GGc- -- .--T--
HIvNL43 -T-----GG-C---------G--T-C---G-C--------C--A--T-----TG-CC-GGC------T--
HIW4FA -T -----GG-C---------G--T-C---G-G--------C--A--T-----TG-CC-GGC------T--
HIVUH -T-----AG-T---------A--T-C---G-G--------C--A--C-----TG-Cc-GGc------T--
HIVBRVA -T-----GG-C---------G--A-C---G-G--------C--A--T-----TG-CC-GGC------T--
HIVSC -C-----AG-C---------G--T-C---G-G--------C--A--C-----TG-C.-GC ---------
HIVJH3 -T-----GG-C---------A--T-C---G-C--------C--A--T-----TC-CC-GW------T--
HIVAtAl -T-----GG-C---------G--T-C---C-G--------C--A--T-----TG-CC-CGC------T--
HIVBAL1 -T-----GG-C---------C--T-C---C-C--------C--A--T-----TG-CC-CcC------T--
HIVJRCSF -T-----AC-C---------C--T-C---C-A--------C--A--T-----TC-CC-CCC------T--
HIVOYI -T-----GC-C---------A--T-C---C-G--------C--G--T-----TA-TC-CCC------T--
HIVSF2 -T -----cc-c ---------C--T-A--- C-G--------C--A--T-----TA-CC-CN------T--
HIVNY5CC -T-----CG-T---------C--T-C---C-A--------C--A--T-----TC-CC-CCC------T--
HIvSF162 -T----- CG-C---------C--T-C---C-A--------C--A--T-----TC-CC-GGC------T--
HIVJFL -T-----CC-C---------G--T-C --- G- A--. ----- A--A--T--- .. TA-cc-c Gc------T --
HIVCDC4 -T -----GG-C --------- G-- T-c--- c-G------ --c-- A-- T----- TA-cc-c&c .----- T--

HIvsF33 -T-----CA-C---------G--T-C---C-C--------T--A--T-----TC-CC-CCC------T--
HIVHAN -T-----AG-C---------C--T-C---C-C--------C--A--T-----TC-CC-ACC------T--
HIVADA -T-----CC-C ---------C--T-C---C-C --------C--A--T-----TA-CC-GCC------T--
HIW14J2 -T-----CC-C---------C--T-C---C-A--------C--A--T-----TC-CC-CK------T--
HIVRF -T-----CG-C---------C--T-C---C-C--------C--A--T-----CA-CC-C=------T--
CONSENSUS2 TTACACAgGCTTGTCCaAAGqTat CCTTTGAqCCMTTCCCATACATTa TTCTCCCCCaCCTCCt TTTCC
HIVELI ------- --------A---G- AT-------C----------------A---------A-----T-----G
HIVZ2Z6 -------C--------A---C-CT-------C----------------A---------A-----T-----
HIVNDK ------- -------- --- A- AT------- A---------------- T--------- A----- T-----c A
HIvJY1 ------- G--------A--- C- M-------C----------------A---------A-----T-----
HIVML -------G- ------- A--- C- M------- T---------------- A--------- A----- T-----
H1VU435 ------- c -------- ---C-GT-------C----------------A---------A-----T-----C
HIVZ321 ------- A-------- ---C-AT- ------G---------------- A---------C -----A -----A
SIVCPZ -A -----A --A ----- A-- AACCT-------C-- T----- A----- C- A------ A-- A-- A--C-----

CONSENSUSI gaTTcT~gTCTMtqAL MqAaqTTCAaTCCaa tiGCaccATGTAca ML CTtiCcACACTACAa TCT
HIVLAI CA--C----A-----TA-T--C-CC----A---MC---ACC-----CA--T--C--C--------A---
HIVHXB2R CA-- C---- A----- TA-T--C-CC----A ---MC---ACC-----CA--T--C--C--------A---
HIVNL41 W--C----A-----TA- T--C-CC----A---AAC---ACC-----CA--T--C--C--------A---
HIV?4FA M--C----A-----TG-T--C-CG----A---AAC---ACC-----CA--T--C--C--------A---
HIVUN M--: ----A-----CC- T--A-AC ----C---W---ATC-----M--T--C--C--------A---
HIVBRVA M--C----C-----TA- T--C-AC----A---AAC ---ACC-----CA--T--C--C--------A---
HIVIC m--C----T-----TA-T--G-AC----A---MC---ACC-----CA--T--C--C--------A---
HIVJHJ CA--A----G-----TC- T--C-AC---- A--- MC--- ACC-----CA-- T--C--C--------A---
HIvAJAI ~--C----C-----AC- T--C-AG----A---~ ---MC -----M--C ..-C--C--------A---
HIVBAL1 CA-- C----G-----AC- T--G-AC---- A---W---ACC-----CA--T --C--C--------A---
HIVJRCSF GA--C ----c- ---- TA-T--G-cA---- A--- AAA---ACA ----- AA-- T-- C--C-,. ------ A---
HIVOYI CA--C-- -- C----- TC-T--C-AC----A---AAC ---ACC-----CA--T--C --C--------A---
HIVSTI GA--c---- G----- TA.7--A-Cc. --- A... A~.. -Acc. -...c A.. T... C.-c -- . . . . . .A...
HIVNY3CG CA--C ----C -----CC -T-- C- AA---- A--- MC---ACC----- CA-- T--T --T-------- A---
lllvsr16? CA-- C---- G----- TC-T -- G- AC---- h---ATC --- ACC----- CC-- T--C--C -------- A---
II IVJFL GA--C- --- C----- TG-AG-A -AA A--- A--- AAA---ACC - ---- AA-- T--C -- C-------- A---
HIVCOC4 AC--C----G .---. cG. T.. G. Ac. .-. A--- GAc. -. Acc. -.--c A-. T. -c . - c-------- A---
II IV.9F33 GA--C-- --c, -.-. .T A. T.. G-AG -.-. G. .-A M.. -Tc A- -.-. cA. .T .- c--c--- ----- ---A
NIVllAtd GA-- T---- G----- TC- T-- A- AG----A---AAA - -- ACC--- .-AA--T--< -- C-------- G---
III VADA CA-- C---- C----- AG-C--G-AC ---- A--- AAC---GCC-----AA -- T--C -- C-------- A---
II[VW4J2 GA--c --- ----- TG-T-..G-AG ---- A--- AAC---ACT-----CT --T-- C-- C-------- A---A
Nlvnr GA-- C---- ti-----TAC- A--ri-AC----A -- AAC---hCAA ---- AC-- T--C -- C-------- A---
(:ONLIE149(JS2aATTCTMAg TGTA7aCATa. uaa GTTea Al.GCaAcaGUCcCATflCa la ML GTCACcACAGTACAATCt
NIVELI G-------- I:---- {; A-- AA[;AA--- {;A- T-- A-t: A-dCtCC---CAc:A -- T----- c ---------- -T
N1VZ2Z6 A-------- A----GA --- AAAAG---CA -T-- A-CA -GCCC---CACA --T----- C-----------T
NIVNDK A-------- C----GA --- AA(;M.-. cA.. T-- CACWCCC(: TCA:TCC--T ----- C-----------T
MIVJY1 A-------- ---- AA---(7 AAI;AA--- (:T- A-- A-O CCCC(:AAA(AATA--A ----- T----- ------T
II IV74AL A- . - . -- .-(;---- AT--- AA(;M--- c.A- T.- A- CG-~T --- TM A--T----- T -----------T

I11VIJ43$ [;-------- G---- ~YA--CCT[iA---~YA - T-- A- AA-(; GCC---CAOTI-- T-----C -----------T
II IV7..1Z1 u-------- ri---- GG---GA(;GA--- TO- A-- A- AA-(; GCC---CAGG-- T----- C-----------C
31VCPZ A- --- T-- A-- C- bT---AAAGAC -- TT(:A--A-AA- CiTAA---tACT--T -- A-- T-----O --T--T

65E
6a6
671
665
665
606
671
671
707
665
683
665
606
600
656
665
662
704
674
67’1
639
662
71D
649
674
674
636
707
686
665
674
665

720
756
741
735
713
736
741
141
777
733
753
73s
736
730
7?6
715
711
774
744
)4’1
129
“Ill
7no
71”1
744
144
Ilb
1“11
736
713
“144
133
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HIV-1 ENV

CONSENSUS1 ACAcATGGAATcAggCCAqTaGTqTCaACTCh cTqcTGt TaMTGGcAGt CTAGCAGAAwAqaQ@ au
HIVIA1
HIVHXB2R
HIWL43
HIVMFA
HIWN
HIVBRVA
HIVSC
HIVJHJ
HIVALA1
HIVML1
HIVJRCSF
HIVOYI
tmm
HIVIIYWG
HIVSF162
HIVJFL
HIVCDC4
HIVSF3J
HIVHAX
IIIVADA
HIWWJ2
H.IVRT

-----------T-G---G-A--A--A-----M-CC--T-G-----C--T---------CA-C
-----------T-GG---G-A--A--A-----AC-W--T-A-----C--T---------a-G
.--...---..c.~.-.A.A- .A--A . . . .. AT. AC.. T. A... -. C- T........ .GA.G

-----------T-GG---G-A--A--A-----AC-GC--T-A-- ---C--T---------GA-G
-----------T- ffi---G-A--A--A-----M-GC--T-A-----C--T---------GA-G
-----------T-= ---G-A--A--C -----At-GC--T-A-----C--T---------GA-G
-----------T-W---G-A--A--A-----N-GC--T-A-----C--T---------GA-G
.--... - . . .. T.~. -.A. A. .A.. a . . . .. T. Ac-. T. A... .. C.. T-...-.. -G A-G
. . . . . . . . . .. T.~... G. A.. A.. A. . . .. Ac. Gc.. T. A. . . ..c.. T . . . . . . . ..GA. G
. . . . . . . . . .. T.~... G. A.. A.. A. . . ..~. Gc.. T. A. . . .. C.. T . . . . . . . ..GA. G
..-.. - . . . .. T.GG.. .G. A.. A.- AC-. --CC. GC. -C-A.. -.. C.. T-. .---..-GA.A

----- ------T-M---G-A-- G--A . ..-. AC-GC..T - A.-. -c-c---- . . . ..~A.a
.-- . . ..-... T.~. -. A.A. .G. -A . . . ..AC.GC. .T. A... --C.. T. ...---..~.a

‘----------T-AA--- -A--G--A-----AC-CC--T-A-----C--T---- -----GG-C
. . . . . . . . . .. T.aa.. .G.A..G.. A. . . .. AT. ~.. T. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
..-... --... T.~. -.A. A. .G..A..--.T.A~..T.A... .. C.. T..-.-.. .GG.G
. . . . . . . . . .. T.~... G. A.. G.. A. . . ..~. Gc.. T. A. . . ..c.. T . . . . . . . ..GA.G
. . . . . . . . . .. T.~... G. A.. G.. A. . . .. Ac. Gc. .T. A. . . ..c.. T . . . . . . . ..GA. G
.--. ..--- .. T.~. - .G. A.. G.. A... .. Ac. Gc. .T. A. . . .. T.. T...._ .--u-a
. . . . . . . . . .. T. ffi... a. A..&. A. . . ..~. Gc..f. A. . . ..c.. T . . . . . . . ..GA.G
.--... --... T.~. --A- G.. G--A.. .--~. Gc. .T. A..-. -c.. T. . . . . . . ..GA.G

'----------T- ffi---G-A--G--A-----M-GC--T-A-----C--T------ ---GA-G

ffi6TAi
GGTAG
kTtiAG
GGGAO
GtiAG
GmAG
iGcrAG
GmAG
ffiGTAG
GGTAG
I@TTG
~GTM
GGTAG
GGTAG
GGTAO
ffiGTAc
iGGTAG
IGCTAG
IAGTAG
G~AG
IGATAG
G~AG

CONSEW9US2 AC&CATffiMT74gWtiTgOTqWM~CM~ gCTgt T? MTWUGTCTA=M~aA~gaTaA
HIWLI -----------T-CI -----G--G-----------G--CT-G . . . . . . . . . . . . ---.. .GA.. .GG .c -

HIVZJZ6 ..--.. -.-.. T.~. . . .. G.. G...-. . . . . .. G.. GT. G. . . . . ..---- ..-.. --GA... GA-c.

HIWDK .--. ..--- .. T.~. . . .. G.. G...-. --. ..- G.. GT. G. . . . . . . . . . . . . . . ..- GA-.. GC. C.
HIVJY1 .--. ..--- ..c. GG--. -. G-.G. . . ..- . . . .. A.. AT. G. . . . . . . . . . . . . . -... GA--. aA-A.
HIVMAL -.- . . . ..-.. T.M. . . . . . . . . . . . . . - . . . .. G.. ~.A. . . . . . . . . . . . . . -.. .GA. -. GA. A.
HIW455 ---------- .c-AG . . ..-G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
HIVZ321 -----------c-a----- A.. A. . -------- .G.. ~. A------ . . . . . . . . ..-. GG.. .GG. A.
91VCPZ ..-... - . . ..’f. M.- . .. G.. TA. c . . . .. TA-T.. TA. T.-. .. A.. .T . . .. A... GA. A.c A.A.

CONSKN9US1 TAaTTAGaTCtqa?MT~ caoggAcMTgctWaccATaaTMTACAgcTgMtgaAtCTqTAgaMT
HIVIA1 A. . . . .. A.. TGcc... -.cA~~. c--. ~-.. ACC-. M ‘------GC-G--CCA-T--G--GA---
HIVHXB2R -- ----A--TGTc-----cccGcTc---GAA---Acc--AAA .-.. -.. ~.@.. cAc. T.-F~. F~...

HIVNL4J .. A. . .. A.. TGcc. ._. .cAc~. c . ..~T.. .Acc .. AA. . . . . .. Gc. a. -~c. T.. G.. GA. . .

HIVMrA .. A. . .. A.. cAc M. . ..cAcM. c... wT... Acc.. M...... .Gc. c.. cAc. f. .G.. GA...
HIVW .. A. . .. A.. T-~G . . . .. GcTTo. T... GcT... Acc.. cA . . . . . .. Tc. G.. ~A. T.-o.. cA. . .
HIVBRVA .. A. . .. A.. T~.... .cAc~. c... GTT... Acc.. M.... . .. Gc. a.. TGA. T-. G.. GA...
H1V8C . . . . . . . . . .T~A- . . ..c Ac~. c... WT... Acc.. M... --.. Gc. G.. ~. G.. G.. GA...

HIVIJHI A-- --. .a. -T~. . . ..cAc TG. c . ..~.. .Acc .. M . . . ..--oc .o. -MA. c.. o. .oT...
HIVAIA1 A. . -.. .A.. T~c. . . ..cAcw. c .-. GCT... ACC-+ A . . . . . ..ac -a. .cc A. T.. G. .oA. . .
HIVBAL1 A-- ----A--cGCc-----CCCGCTC---GAA---GTC--AA . . . . . . .Gc. G.. ~A. T. .G. .GA...
HIVJRCIr -- -- -- A--TGAc-----TccGCTc---GMT---Acc--MA ------ .GC-G--TCA-T--AA-AA---
HIVOY1 .. A. . .. A.. TAGc - . . .. CAcM. c... ~ATc. MTc.. M..... .. Gc. a.. TM. T.. aA. aA. .-

H1VST2 -. A... -A.. cAc~ . . ..cAcAcc... GcT...Acc.. M..... ..oc. G.. TQA. T.. Gc-Gc.. -

ilIVNYSCG A-. --. .G-. TGM. .-. .cAcW. c . .. GTT. .- Acc-. M.-- . ...= -o.. TM. T.. o. .~...
HIVSr162 .. A . . .. A.. raAA... -.cAcffi. c . ..acT. .. AcT. .M. -... ..~ -o.. oGA. T.. a . . . . . .
HIVJFII -- ‘---A--TOM-----CCTJCTC---JMT---ACC--MA . . . . . .. Gc. o. .TM. T.. A.. ac . . .

HIVCDC4 A.- --. -A. .T(7AA. . . ..r Ac~. c . ..~T-. -Acc .. AA . . . . . ..Gc .c. .TGT. T.. a. .GA. . .

)llvsrll A.- -.. .A.. TWc. -... cAcM. c- .. GcT... AcAT. AT. . . . . ..ac. G. .TGT. T.. G.. GA. . .
HIVHAX A-- ----A--TGAC-----cTcACTT ---ACT .-. Acc.. M.... . .. Tc. a.. cGA. T. .G. -GA...
HIVAM A.- -.. -A-. TAGT.. ---cccAG. c- .. GcA--. MA A-AA -------(IT-G--AGI -T--GA-GA---
HIWJ2 A-- ----A--TGAA-----CcCCcTc ---CMT---ACc--M -------CC-G--TOA-T--GA -GA---
Hlvnr A-- -.. -A. -TcAA. . . ..c AcGG. c.... (;Tf. .. AcAA. AA. . ..-. .ac. G.. TGc. T-. a.. cA. . .
CONSCNIUSZ t 7ATTAGATCTGAMAt cTCACAaACMTqct AAl AcCATMTAGTACAqCTt a fit qaqt CTqTA7a&AT
HIVEL1 TA--------C .-... Tc . . . .. A. . . .. GcT... -A. . ..--.. c-. .T~Ta~TaoT..o.. AM..
HIVZZZb TA-------- ---. .. Cc.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
II IVNI)N Th

‘C-- CAATUAGT..GCAGCA..
-------------- Tc.. .-. GTT., ..GTT . - .-c. -------- .-. G-. fMTacAT - .A. .aTA..

HIVJY1 TA--------------Tc ----- A.. -.. G~. . . . . . . . . . . . . . . . . . .. TAATGAoT-.G. .aAA..
IIIWAL Ta ------------, -Tf. -----a. ----Act--. -A . . . . . . . . . . ..a.. TMTGMA. .G.. AcA..
HIV71433 C&------------ -TT-----A . . . ..~A . . ..c . . . . . . . . . . .. G.. Ta~AA7c. .G..AM..
Hlvtsal a------------ ..; T . . . ..a . . . ..r~T . . ..T. . ..-- . . . . .. G.. TG~AMc. .a.. ~..
91VCPI cTa.A...~Ta.-a -T~T-.A.A...Ac~T.~T-~ -.-..-..a..MTMMa.M.TAaTc-
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HIV-1 ENV

CONSENSUS1TMt TGTACAAGaCcc.. .aaCMCaaTacMqaaaa. . . . . . . . .aGtaTac?t ata??????GGACCa
HIV2.AI --- T--------A-ccm . .M-McM-Ac--~= . . . . . . . . A- TA-CCGTATCCAGAGG--- - -A
HIVHXB2R --. T------ .-A-cc . . . AA-MCAA-AC--G- . . . . . . . . .A-AA-CCGTATCCAWA--- --A
HIVNL43 ---T------.-A-cc . . .AA-AACM-AC--GMAA. . . . . . . . .A-TA-CCGTATCCAGAGO -----A
HIV71fA ---T--------A-cc . . .AA-AACAA-AC--GAAAA. . . . . . . . .A-TA-CCGTATCCAGAGG -----A
HIVW ---T--.-----A-cc . . .M-TACM-AA--GAAA. . . . . . . . .A-M-ACATATA. . . . . .-----A
HIVBRVA --- --------A-CC. . .AA-MCAA-AC--GMAG. . . . . . . . .A-CA-MCTATG. . . . . .-----AT
HIVSC --- --------G-ccT . . .AA-MCAA-AC--CAAGA. . . . . . . . .A-TA-ACATATA. . . . . . -----A
HIVJH3 --- --------A-CCT . . .AG-MGAC-AC--GAAGA . . . . . . . .. A-W-ACATATA . . . . .. -----A
141VALA1 --- --------A-CCT . . .AA-ATCTA-AG--MGGA. . . . . . . . .A-GA-ACATATA. . . . . .-----A
HIVBAL1 --- --------A-CCT . . .AA-AACAA-AC--GMAA. . . . . . . . .A-TA-AUTATA. . . . . .-----A
HIVJACSF ---T-.------G-cc. , .M-McAA-Ac--GAAAA. . . . . . . . .A-TA-MATATA. . . . . .-----A

HIVOYI ---T--.-----A-cc . . .AA-AACAA-AC--CAMC . . . . . . . . .A-GA-ATCMTA. . . . . .-----A
HIVS72 ..-c--. -....A-cc . . .AA-AACU-AC--CMAA. . . . . . . . .A-TA-CTATATA. . . . . . -----A
HIVNY5CG --- --------A-CCT . . .M-AACM-AC--GAMA . . . . . . . . .G-TA-AG~ATA. . . . . . -----G
HIVSr162 --- --------A-CT. . .M-MTM-AC--GAAM . . . . . . . . .A-TA-AACTATA. . . ...-----0T
HI
HI
HJ
HI
HI
HI
In
cc
Ill
HI
HI
HI
HI
HI
HI
MI

VJTL --- T--. -----A-cT . . .AA-AACAA-AC--GMAA. . .
VCDC4 --- --------A-CCT . . .AA-MCCA-AC--GAAAA. . .
VST33 --- --------A-CCT . . .AA-AACAA-AG--GMGA. ,.
VHAN --- --------A-CCT . . .AA-AACAA-AC--GAAM . . .
,VADA ---T--------A-cc. . . M-A\CAA-AC--GGAAA. . .
,WJ2 --- T------- .A-cc. . . TA-AACM-GT--WA. . .
:VRF ---T--------A-cc. , .M-McM-Ac ---- . .
INSENSUS2 tAacTGTacaEqCC7777 cacaaaaaTA-Ga7aA?7?
:WLI T-CC ---GCA--G--C. . .TATCAAAA--C---ACA-. . .
:Vaazf T. Ac... ACG. .G.. C. . . TAcA~. -T--- AcA- . . .
:V71DK T- AT-- .Ac G.-G--c . . . TAc~TA--C---GcA - . . .
:VJY1 T. AT... AcG..G.. c~~c~Ac Ac.. -AcA- . . .
V74AL T. AT... AcG. .G.. T . . .GG~cM. -c.. -MG. . . .
:W4S5 c. AT-.. TcA. .A. .T. . .TAc. . .M-. c-. .AMT. MT/
:VZ321 T-CT --- ATG--A--T. . .MCMCM--C---AM-. . .
,VCPZ A-AT ---CAT--A--A. . .GGAAACAA--C---GGG- . . .

CONSCNSUS1
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVXL43
HI VMTA
HIVW
HIV021VA
HIVIC
H1VJH3
HIVAIA1
HIVBAL1
HIVJRCSF
HIVOYI
HIVSr2
HIVNY5CG
H1VST162
HIVJTL
HIVCI)C4
HIVSF33
HIVHAK
HIVADA
HIVU74J2
HIVRr
CONSENSU9Z
HIVt Ll
HIVZ2ZS
HIVMDR
141VJYi
HIWAL
I11W43S
HlVti121
SIVCPZ

. . .

. . .

. . .

. . .

. . .

. . .

. . .
777’

.A-TA-C=CTA. . . . . . -----A

.A-W-AACGCTA. . . . . .-----A

.A-lX-MCTAGT. . . ...----7A

.G-TA-ACATATA.. . . . . -----A

.A-TA-ACATATA. . . . . . -----A

.A-TC-ATCTATA. . . . . . -----A

.A-TA-MCTMG. . . . . .-----A
?aGqacaLctaTa. . . . . .GGac7A

. . . . .A-MCACCTA-A. . . . . . --ACT-

. . . . .A-GACATCTA-A. . . . . . --ATT-

. . . . ,A-UCATCGA-A. . . . . .--ACT-

. . . . .A-TACACCTA-A. . . . . .--ACT -

. . . . .G-~TACATT-C . . . . . . --ccc-
TACGTA-GTATAGTA-A. ., . . . --ATC-
. . . . .A-TATATCTA-A. . . . . . --kCC-
. . . .. MGGTGCAOA-A. . . . ..-. GCC-

GC9AgaqcAt ttCataCa. . . . . . . . . AcAgqa7aaATAataGqAgn taTaAZacaAGCAcATTGCMCa
--G-M~-fifi~AcA . . , . . . . . . -T-GOAMA--- , . .- G-.MTA-G--ACA- ---C ----T---A
--G-GAGC-TTTGTTACA. . . . . . . . ,- T-GCAAAA---- . . -G-AATA-G--ACA---- C---- T---A
.-G.M~-~Ta~AcA. . . , . . . . . -T-G~---, . . -G- MT A. G--AcA. ---c ----T.--A
-- G- CAOC-TTTG~ACA . , , . . . , . . -T-GGMM --- . . .- C- MTA-G--ACA - ---C ----T---A
--G-~~.~~ATAcA . . . . . . . . , -C-AAAAAT --- ATA-G-ACTA -A-- ACA----C ----T---A
--G-GAGT-TAfiATACA. . . . . . . . . -C-GGACM---ATG-CATATA-ACGACG----C----T---C
..G. MGC - ~TTATCCA . . . . . . . . . .c. WMAc---ATc- ~TATA-WA-WA- ---c .---T---A

--G-GACC-TTTTATACA. . . . . . . . . -C--CM-. - GCA-G-GATT-A--ACA----A ----T---A
--@ GAOC-TTTCATACA. . . . . . . . . -C-AGACM---ATA-MTATA-AC AACA----C----T---A
.-c-~ ~-TTTTATAcA. . . . . . . . . .c.G~M--- ATA-G-GATA-A--ACA ---- C----T---C
-. C. Gffic-TTTTATAcA. . . . . . . . .-c. ~~A. -. ATG-~TATA- AcAAcA---- c---- T---A
..a. GAGC. ~TCATACA . . . . . . . . .-c. ~Ac M--. ATa. ~TATA-Ac AAcA- .--c ----T.--c

--G-GAGC-RTCATACA. , . . . . . . . .c. ffi M~--. ATG-w TAT A- A-.~.---c.. -- T.--A
-. G-GMc-cTcTAT~A. . . , . . . , .. G.~---ATC. ~T; ,; A.AcAAcA-.. -c. ---T.--c
--G-GAGc-T~TATGcA . . . . . . . . . -c-GmGAc--- ATA-G-MTA-A--ACA----A----T---A
-- G-GCGC-TTTTATACA ., , ., , . . . -C-CGAGAC---ATG-GACACA-ACAACA----C----T---C
-- G.~GT-TGGTATACA. . . . . . . . . -C-C~CM---CTG- MTATA-GCAGCA .---C ----r---A
-- G. MGT-CTTTATACA. . , . . . . . . -C.a~GM ---ATA-G-GATA-A--AM ----A----T---A
.- G- GAGC-GTTTATACG. , . . . . . . . .c. GGM~---GTG- GATATA-A-. ACT----C ----T---A

--A-tMGC-TTTTATACA. . . . . . . . . -C-CCAGM--- ATA- G- OATA-A--ACA---- A---- C---A
-- G. C~GC-TTT. , .CGT. . . . . . . . . -C- A~aM---ATG .ATTATA-~C A~CA----C----T---A
-- G- GAGT-AT~AT~A, . . , , , , , , .C. GGACM --- ATA-(i-tiATA-A--MA----C ----T---C
QmCaAqCacTCTaTacA7 17177771Atilgg 777 ALAat AqGaqntATAa~cAaGCA7 At TGTAhtn
G-G-A-T-AC- -- A-ACT, . . . . . . . , -C-AGA. s.TC-AG-TCAATA---CAACCA---C-T----ATA
G-G-A-t2-CX--- A-AC- . . . . . . . . . -C-AM. . . -C- AU- A- TATA---CM-TM--- T- T----ATA
A-G-A-T-AC --- A- AC- ATAACAGW-A-MUti-A -AC- G- ATAC--- G-- CM--- C-T----AM
G. G. A. G. AC... A- AC-. , . , . . . , ..C.ACC. , , -T. M-a. AaAT. -- A.-c M-.-T-T .-. -ATA

G-U-A-G-AC---A-AC- , , . . . , ., .-C-GUCI. . , -T- UT- C,-AI;AT--- AGAATA---T -T----C’TA
G-A-A-G-AT---A-GT- ,., .,.,,. -C-GGTAAA-T -AT-G -(XAT---CAACAA-- .C-T----ATG
(l-A- U-C- AT--- T-(”K- ., , , , , , , , -C. W2TIIAC-T-AT-G-A( ;AT---CAUCCU---A T(:----AT(:
G- AATGA-CT-T-A-AAT. . . . . ., ., -T-riMATGT-OT-(l -A1iAT-CCA--TCT -- CC-A(~--A(~

91 s
954
939
933
933
94s
933
933
969
927
945
927
94s
94a
91 Y
927
924
966 .
936
939
921
924
972
902
936
936
91s
972
94s
933
936
927

97s
1012

997
991
991

Iaos
994
994

1030
9ss

1006
9ss

1009
1003

919
90s
9s5

la~7
991

I oao
912
9S2

1031
95s
994
994
90s

1030
loob

994
99”1
9ss
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HIVLAI
HIvHxn2R
HIVNL43
HIWFA
HIVUS
HIVBRVA
HIVSC
!41VJH3
HIVALA1
HIVBU1
HIVJRC4F
HIVOYI
llxwn
Hxvmscc
HIVS~l C2
HIVJTL
HIVCM4
HIVS~33
HIVHAX
HIVADA
HIWMJ2
HIvnr
CONSESSUS2
HIVCLI
HIVZZ:6
HIVllDK
HIVJY1
!ll WAL
HIW4S5
HIVZ321
SIVCPZ

CONSESSUS1
HIVM1
H!vlixman
HIVXL43
HI VWFA
HIVMi
HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVALA1
HIVSAL1
HIVJRCSF
HIVOV1
HIVSF2
HIVNY5C0
HIVSF162
HIVJFL
HIVCDC4
HIVS~13
III WAN
!II VAOA
HIWNJ2
llIvnF
Collsmsusa
HIVt Ll
HIVZZZC
HIVRJR
HIVJYI
HIWAL
HIW455
H1V2.121
SIVCPZ

---G-A -ACC-M----AATGCC---T--AMC-CA--GCTACC-AA---ffi-CM. . . .
--- G- A-AOC-AA----AATtiC --- T--hAAC-GA--GCTAOC-AA---A G-GAA . . . .
---G-A-ACC-AA----AATOCC---T--AAAC-GA--GCTAGC-M---AO-GAA. . . .
---G-A-AtiC-AA----ATGTCC---T--MAC-GA--GCMGC-M---AG-GAA. . . .

7CAaT7Tgg
. -- A---GG
. .+-. =
--- A---cc

AGC--- ---

---G-A-ACC-AA----AATGAC ---T --AGAC-GA--flAGM-AA --AA-GAA. . . . . . --A--- . .
---G-A-ATC-M----GAGAAC---T--MAC-GA--GTTACA-M---AO-GTA. . . . . . --A--- . .
---G-A-AGC-M----AATMC---T--AAAC-GA--GTTATA-AA---AC-GAC.. . . . . --A---=
---A-A-AOC-AO----AATUC---T--AAAC-CA--OTTCOA-AA---AG-MA.. . . . . --A---~
---O-A-AOC-M----GAGGAC--- T--AAAC-GA--GTTCAAAAG--AG-GM. . . . . . --A--- . .
---O-A-AGC-M----AATGAC---T--AATA-GA--OTTATA-M---ffi-CAA. . . . . . --A---=
. .. G. A.~.cA... -~t~c... ~-.~c. ~..~T~.~-. -AG-~ A. . . . . . . . ..- . .
. ..o.A.~c. Ac . . .. GffT~... w.. ~c. w.. ~A~A. M.-. ~.~. . . , . . .-A. --M,
.-. G. A.~c. cA . . .. MT Tc. -.~.. ~c-~.. ~m.M.-.~. ~m - . . . . -&-.~

---G-A-W-M----MTGAC ---T--AMC-GA---TAAA-MA---M-GU . . . . . . --A---AO
---G-O-ACA-AA----MTMC---T--MAC-OA--GTTACA-AA---CA-GCA. . . . . . --A---GO
---G-A-AGT-U----MTMC ---T--AAAC-GA--G~PTAOAAO--AO-OAA.. . . . . --0---OG
---G-A-AOC-CA----MTMC---T--CAAC-CA---ACA-CC---AG+M. . . . . . --A---GO
--<-A-AOC-AA----MTAAA---T--GAAC-GO--WACA-AA---AG-GM. . . . . . --A---GO
---G-A- ffiC-ffi----MTW---C --MCC-M--~ffiA-M---U-W~MA--A---U
..~.A.~c. ~ . . ..~TTc... T.. ~uA. M.. ~~n. M--. M.~n . . . . . -&..~
. .. G. A. Aa. M . . .. MTTc.. -T-. ~. M.. ~GMn M-. -~.GMn . . . . .- A--- . .
...c+-~c.a.. ..MTMc..-~c.~c.~..M~A.M- ..AO-W Am. . . . . . -----

TtAgt ●gAacaGaaTMaATaa aa=t TAcancU~A=T??mMtTMgaaac . . . . . . CCCCtT??
-T-GTAG-GCACAA- -- AG. ~.~.. ~c. A. . . . .. ffi. A. .r.-~~cm . . . . .cT~. - . .

-T-GTM-AAT-AA---A--MGA-AT--CMC--------AT-A--'r--OOAMC. . . . . .~’TC-- . .
-T-GCAG-GCA-M---A--AMG-~ --CMC--------AC-A--C--COAMC. . . . . .CTTC-- . .
-T-OTGC-GCA-CA--- A--~ -fi-. cM~---. ----~ -A-- T--~c O. . . . .~~-- . ,

-T-ATGA-ACA-M---G--= -TT--CMC--------GT-A--C--OCMOC. . . . . .CT’TC-- . .
-C-GTAG-ACG-AC---A--AGM-TA--CMC--------W-C--T--M~. . . . . .AAGT-- . .
-C-OTAO-ACA-M---A--~CA-TT--TCCA--------GC-C--T--ffi=. . . . . .CACT--GT
-A-ATOOCACCACA--- A.- CGM-GG.G~G- A---~ GCMCCmCMCCm . . . . . . _ . . . . Tc

q777MTAMACA, . . . . . . . . ●TAQCC. . . TTTaaCcaa~tiffi& =gWWCA~TtGTaAtg
AMT-----A--- . . . . . . . . .A--ATC. . .---AAOCM--------A--G--C--------T--AACO
AMT-----A---- , . . . . . . .A--ATC. . .---MGCAA--------A--C--C--------T--MCG
AMT-----A--- . . . . . . . . .A--ATC. . . ---MOCM--------A--G--C--------T--MCO
MAT----- A--- . . . . . . . . .O--ATC. . .---MOCM--------A--O--C-------T--AACO
.AAC-----A--- . . . . . . . . .A--OTC. . .---MTCM--------A--G--C--------T--MTG
.MO-----A--- . . . . . . . . .A--GTC. . . ---MTCCA--------A--G--C--------T--AATO
G.,. .---. A--- . . . . . . . . . A--ATC. . . ---MTC=--------A--A--C--------T--MTO
G A. . ------ --- . . . . . . . .. A--CTC. . . --- M~~-. ------ A-. o.-c-. ----.-c ..MTo
. ~-----A-- -.m. mmmm.mA- -~cmm. --- MfiM--- ..--- G--a--c.- ------ T-. MM

G. , . -----A--- . ..m . . . .. A--GTC. . . .-- M~~------. -A-~ --c. ----. -- T--~co
, MT-----A-- . . . . . . . . . . A--OTC. . . ---ACTCAC --------A--G--T-------- T--MTG
G. , , ----- A--- . . . . . . . . . A--OCC. . . ---OATCCA --------A--G--T--------T --MTO
GMT-----A ----- . . . . . .. A--GTC. . . ---MTcM.. -.--.. A.-C -.c--. -.. -. T-. MTa

G Amm----- --- . . . . . . . . . A--GTC, ., --- AATCM--------A-- G--C -------- T--MTO
c .m, ----. A--- . . . . . . . . . A--GTC . . . ---MCCAA--------A--G--C--------T--AATG
G. . .---- .A --- . . . . . . . . . A--GTC. . . ---AAOCM--------A--G--C--------T--MTG
G A. . ,----- --- . . . . . . . . . A--CCC. . . --- MTc M- .-- .-.-A--G . -c------- -f-. MTo

c . * m-----A-- - . . . . . . . .. A-- GTA. . . .--~cM. -----.-A. .A. -c.. - . . ..- T.. M~

A-m m----- A--- . . . . . . . . ,A--GTC, s ,---MTCA--------A--A--C--------T--MTG
GAAT-----A---- . . . . . . . ,A--GTC. . ,---AATCA--------A--O--C--------T--MTG
.MG. ..-. A-- - . . . . . . . . . A--GTC. . . ---MTCAT--------A--G--C--------T--MCG
c 4. ,, .--..., --- . ..s . . . .. A--OTC ------ ACCTCA--------A--G--C--------T--ACTT
1777 AaCaaaACAaca , ., 717 ATMtt , , . TTTmtccat CCt CACOACCqOAcctiOMATTACAaCA
. . . .- A-MA--- . . . . . . . . . ----TMM---MACCAT-- T-------O--CCC----------A-.
. . . .-h-AAA---AcA.. . . . .----TT, . .---AMCCAT--T-------O--CCC----------A--
. . . . -A- AAA---ACCT, . . . .---- CT... -MCCCAT--T-------O--CCC ----------T--
. . . . -A- CAfJ---AC A. , i . . . ----TT. , .---AAACCAC--O-------A--CCC----------A--
. . . . .A-~--.~ . . . . . . ----TT. . . ---AATTCAT--T-------G--CCC----------A--
.AAT-A-AM---, , , . . . , , .----TC. . .---OCTACCT--T------- G--TAT----------A--
MAT-C -ACT---, . . . . ,GAT----TC. , .---OCTAACT--T--.. ----IJ--TCT----------A-.
ATCA-ATCGA---GCAGCCAACA---CA. . .C-CMCAGAO--T-T-----A--TCC---(lG-C---CAT

1041
1076
1061
1055
1055
1071
10S6
10s0
1094
1050
1070
1050
1073
1067
1043
1052
1049
1091
1061
1070
1046
1044
1097
1018
1056
1056
1050
1092
1060
1056
1061
1046

1096
1134
1119
1113
1113
1120
1113
1113
1149
1107
has
1107
1128
1125
1090
1107
1104
1146
1116
11?5
1104
1101
1152
1015

1111
1113
1107
114s
lla5
1111
Ills
1113
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l-1 W-1 ENV

CONSENSUS1 CACAqt TTTMTTGTqGAGGGGAATTTTTCT aCTGTAAt t CAaCAcatCTq TT’TAaTAqca CcTGG?? ??
I?lVLAI ----CT ---------G---------------A ------TT--A--G--G----T--GTA-T--- . . . .
HIVHXB2R ----GT-----,----G---------------A------TT--A--CM--G----A--GTA-T---- . . .
HIVNL43 ----GT ‘--------G---------------A ------TT--A--CAG--G----T--GTA-T--- . . . .
HIVFYFA ----GT---------G---------------A------TT--A--m.-G-..-A--GTA-T---- . . .
HIVUN ----GT---------C ‘--------------A------CA--T--C---G ----A--GTA-T---AATG
HIVBRVA ----GT---------G---------------T------TA--A--W--G----A--GTA-T---- . . .
HIVSC ----GT---------G---------------A------m--A--m--G----G.-GTA-T---- . . .
HIVJH3 ----GT---------G---------------A------m--A--m--G----A--G~-T---TTG.
HIVALA1 ---- GT---- ----- G---- ---------- -A------m -- A--c~-- A---- A--GTA -T ---- . . .

HIVBAL1 ----GT---------G---------------A------m--A--m--G----A--GTA-T---- . . .
HIvJRCSF ----GT---------G ------ .--------A------CAA-G--CGTA-T----A--GTA-T---- . . .
HIvOYI ----cT ------- .. G.-. -.-. -------- A------ TA-. T--~. -G... -A-. GTA-T ---

HIvSF2 ----CT --------- A--------------- A------ TA--A--C&-.G-.-- A.- ATA-A---; 111
HI#74Y5CG ----GT---------G---------------A------M--A--MG-.G-.--A.-GTA-T..-CTG.
HIVSF162 ----GT---------G---------------A ------m--A- -~ G-- T----A- -GTA-T ---- . . .
HIvJrL ----CT---------G---------------A------ fi--A--cAG -- G-.. -T-- GTr GT-_c.r G.
HIvCDC4 ----GT---------C---------------A------TT--A--UG..G--.-A-.GCG-T--.MTG
HIvSF33 -.---GT---------A---------------A------TA--A--N--G-.--A-.GTA-T-..MTG
HIVNAN ----GC---------G --------------- A------ TT--A--AAG--G----T--GTA-T--- , . . .
HIVADA ----GT --------- G------------- -. A.--. -. TT--A - -cM--G.. -- A.- GMT- T--. MT .

HIvUllJ: ---- fi---------G---------------A..--..TT--A.-W.-G----A--GTA-T.... -..
HIVRF ----CT---------G---------------A ------ TA--A. -c G.- G.. -- T.- GTA-T --- . . . .
CONSENSUS2 CAcAqCt TTMTTGTqGAGQGh~ tTT~AcTG?Mt A~TCA7qaCTGT~MTaGC Aca TGG77 77
HIvELI --C-CTT--------G----G--& --C .--.. c.- T.. T---- -.~A. -.---- .. A- T-cA - ..MTA

HIVZ2Z6 --C-GTT--------C----G--A--C-----C--T--T------W---------A.T.CA-..MTA
HIVNDK .-c- Tic ------- -G---- G--c --c-----c -- T.. T------AGA ---. ---. -A- T-cA -- - . . . .
HIVJY1 --c.~T-- ------ G.... G.. A-. T----- c -- c --T------ AGA---.-----A-T- cA--. MTr

H1V74AL -- C-GTT--------A----G--A--T-----C.-T--T---.--m---------A-T-CA---
HIvU435 -- T-CCT--------G----A--A--T-----,C--C--C------GGC---------A-C-TT---- . “ .
HIVZ321 --T-CTT ----. ---G----A--A-- T----- T-- C--T------ GGC--. ----. -G-C-CT---TTA.

. . . .

SIVCPZ --T-TGT--------G----A--A--T ----- T--T--TAGCCMACAA-A---- . . . . .-CTGAC. . . .

CONSENSUS1 l17117?7AatagcAcTcqq777 17taccga#qqgccaaa chacactg?agqaaat gac. . . . . . . . . . .
HIvLAI . . . . ,TTT-ATAGT-C-TGO . . . AGTACTGMGGGTCAMTMCACTGAAGCAAGTGAC
HIVHXS2R . . . . .TTT-ATACT-C-TGG. . .

. . . . . . . . . . .
AGTACTGAAGGGTCMATAACACTGAAGGAAGTfXC. . . . . . . . . . .

HIVNL43 ., . . .TTT-ATACT-C-TGG . . . AGTACTWGGGTCAAATAACACTGAAGGAAGTGAC
HIv74FA . . . . ,TTT-ATAGT-c-TGC. . .

. . . . . . . . . . .
AGTACTGMGGGTCMATAACACTGMGCAAGTCAC . . . . . . . . . . .

HIV74N GT . . . . . . -ATAAT-C..TGGMTMTACTACAGGGTCMATAAC
HIvBAVA

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
. . . .. TAT-CGAAC-C-ACA . . . . . . . . . . . . . . . GGAAATATCACTGMGCWTAGC

HIvSC . . . . . . ..-ATGCT-C-
. . . . . . . . . .0

. . . . . . . . . . . . GMGGGTCmTMCACTGGAGGAAATGAC . . . . . . . . . . .
HIVJH3 , . . . .TCT-ATACT-C-TCGMTGATACTCAAGGGTCUTMCACAGGAGGMATGAC . . . . . . . . . . .
HIVALAI . . . . , ., .-ATAGT-c-GAA . . .GCGCCTAAAGGGTCAAATMCACTGMGAAAAT. . . . . . . . . . . . . .
HIVBAL1 . . . . . . . .-ATGTT-c- . . . . . . . . . . .. GAAGACTCWTAACACTGTAGMAATMC. . . . . . . . . . .
HIVJRCSF . . . . . . . .-ATCAT-C- . . . . . . . . . . .. GMAACTCMGTCXCACTCAAGGAMTCAC...........
HIvOYI ., . . . . . . -ATGAT-c-ACA . . . . . . . . . . . .AGGGCAAATACCACTGMGTA
HIvSr2 . . . . ., , ,- GGTTA-A-CAC

. . . . . . . . . . . . . . . . .
. . . . .. ACTGAAGGMCTAAA . . . . . . . .. GGAAATCAC. . . . . . . . . . .

HIVNY5CG . . . . . TTT-ATAGT-c-TGGAATGATAcTGAMGGTcAGATAAc. . . . . . . . ,AATGAA
H1vsF162 , . . . . . ..-AAIA. -O..m A.. .O. ,m ,0, ,GGGCCAAATMCACT, ..nm, MTqGA” ‘.””””’.”.
HIvJFL

. . . . . . . . . ,.
, . . . .TCC-ATCGT-C-TGGAATCATACTGAACAGTCAAMGACACT. . . . . .AGAGM. ., ., . . . . . .

II IVCDC4 TTACTAGT-ATCGT-C-TGGAGTGTTACTAC~GCM~CACACTGGAGAC. . . . . . . . . . . . . . . .
HIVSr33 AA, ,. ... -ATAGT-C-TGGMTGCTACT . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . GCMATGAC, ., ..,.,...
I; Iv HAN . . . . . . . . -ATMT-C-AGT ., , ., ,ACTTGGMTiiATAAT . . . . . . . . . GCAAATGAC
lhlVADA . . . . .TTT-ATCGT-C-TGCAATTTMCA

. . . ...!....
., , CAATCGMTGGTACTGAAGGMATGAC

HIWHJ2 . . . . . . . .-ATGGT-C- . . .~CATTAAA ., .GGAGATMTMMAT
. . . . . . . . . ,.

AGCACA
HIvR! ,,, . . . ..- ACAOMmC-OMm. . ..m. ,.

,,, ,,, ,, ...,,,.,,
. . .GGCTCAMTAACACTCGAGGAAATGAC. . . . . . . ., . .

CONSEN9US2 77717717 aatq77act 7?7717aqt lca117771t c?aATaala 7aqgq7177 )177777777777717
HIVELI TTAGT. ..,.. GCATGOAATMTATTACAtiAG . . .TCAA--MTAGC. . . ACAAACACA. . . . . . . . . . .
H[VZ2Z6 TTAGTAMTCACAATCCGCTMTAGTACAGA(2. . .TCAG--GATAti
HIvNI)K

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
,. .,,,.. AhTCAGACT. . . AATACTACA, , .GGGTTCA-. MTGGC . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

lllvJYl ... ,.. . ,AGTAGTAcATGGMTMTGATAcATTA, ., A-- ACTGAAGGA
II IvHAL

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
,.. ,.. ., CACMTA,,. ,, . . . CGTGCAACACTAAGTA-- AGCACAGAGTCMCTGGT

HIvu435 , . . . . , . .MTGGCAGCATfJ
. . . . . . . . . ,.

, .,, ,,, ..,. ,,. , TCAA--GA(;ATGGGGCCMATGGC ., , . , , . , , , .
II IVZJ?I ,,. .,. .. MTGCCA,T . . . . . . . . . . . . . . . . . , TCTA--MCACTTGGAAAATTGACACGGTAAATGA
YIVCPZ ,. . . . . ,. AACA(TACA . . ..! 0... . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . AAToGC .,, ,, .,.. .,

1162
1200
11’95
1179
1179
1190
1179
1179
1218
1173
1191
1173
1194
1191
1167
1173
1173
1216
1106
1191
1173
1167
1210
1139
1183
1183
1173
1210
1191
1179
1191
1173

1207
1251
1236
1230
1230
1236
1218
1218
1272
1210
1230
1212
1227
1227
1212
1206
1221
1169
1210
1227
1224
1206
1237
1163
la30
1227
1206
1237
1236
1213
1115
1100

1.A.55
MAY 91



HIV-1 ENV

CONSSNSU91 . aC?ATtiCa=ticATGCMMTU~ aTTaTWCACG. T=CA@aaGTaffiah ffi_TGTA
HIVIAI
HIvHxB2n
HIVTIL43
HIVWA
HIVMS
HIVSRVA
HIVSC
HI VJHJ
HIVAIA1
HIVML1
HIVJACS~
HIVOYI
HIVSF2
HIVT2YSCG
HIVSP162
HIVJ~L
HIVCM4
HIVSF33
HIWAN
HIVAOA
HIWHJ2
HIVW
COMSENSUS2
HIVCLI
HIVZ2Z6
HIVNDK
HIVJY1
HIWAL
HIW4S5
HIVZ321
SIVCP2

CONS2NSUS1
HIV2AI
HIVHXB2R
HIVNL43
HI WIP’A
HIVW
HI VBRVA
HIV8C
HIVJH3
HIVA2A1
!21VSAL1
HIVJACSF
HIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG
HIVSr162
HIVJrL
HIVCW4
HIvsr33
HIVHAN
HIVAOA
llIvnnJz
H1vnr
CON9[NSUS2
HIVCLI
H1VZ2:6
H1VNDR
HIVJY1
II IWPAL
II IW655
HIVZJZ1
SIVCPZ

.ACA--C-CA--C-C---C-T-------C--T--A ----c .T. m----.-~--A- -A- A------ ---

.ACA--C-CC--C-C---C-A-------C--A--A ----c -T--- -----~.-A- -A- A------ ---

.ACA--C-CA--C-C---C-G-------C--T--A ----c-T- --------- -A-- A-A--- ------

.A~--C-CA--C-C---C-G ---. ---c. .T -. A----c .T-. --.---~--A- -A-A ------- --

.AAT--C-CA--A-C---C-A-------C--A--A ----c. T- . .----- ~--A -- ALA---------

.C~--C-~--CC---C-A-------C--A--A---- c-T- .----.-~. -A-.A.A ---------

.A~--c-cc--c .c---G. A------- G--A -- A----c-T- , ------ ~-- A-- A-A ---------

.A~--C-CC--C-C---C-G .-. -.--c -. A-- A----c-T- .-. ----~ .- A-- A-A ---------

. . . .--C-W--C-C---C-G-------C--A--C ----c-T- . . ----- ~--A--A .,--. ---,.-.

.ACA--C-CA--C-C---C-G-------C--A--A ----c .T- m-- ----GM--A- -A-G ------- --

.ACC--C-TA--C-C---C-G-------C--A--A----C-T- ----- --GAA--G--A-h ---------

.ACT--C-CA--C-T---C-A-------C--A--G---<-T- , ------GM--A--A-h ---------

.ACA--C-TA--C-C---T-G-------C--A--A----C-T- . ------GM--A--A-A ---------
.=--C-TA--C-C---C-A-------C--A--A--- +-G-. ------GM--A--A-A ---------
. ACT-+ -CA--C-C---C-G ------- C--A--A----C-G- . ------GM--A--A-A ---------
.Cfl--C-TA--C-C---C-G-------C--A--A----C-G-.------M--A--A-A----------
.ATT--C-CA--C-C--- C-A-------C--A--A----C-G- . ------GTT--A--A-A ---------
.ACT--C-CA--C-T---C-A-------C--A--A ----c -T-m-- ----~--A- -A- A------- -.

.ACT--C-TA--G-C ---T-G -------c--A- .A---. c-T- ,.----. ~.- A- -A- A------ . . .

.A~--C-CA--C-C---T-G-------C--A--A----T-T-.------~--A--A-A---------

.CTC--C-CA--C-C---C-G ------- c--A--c----c-T- .----- .~A-. A--A-A ---------

.AU--C-CA--C<---C-G-------C--A--G---+-T-.---------A--A-A---------
?mc?aTticaCT=cATGc~TtiCMTTaTW?aTG.T=Uhg~CA ticaATGTA
.WA-C-CA----A---C--------A------A----M--G------G. . .C----A- . --A--A--
.CW-C-U----A---C--------A------A----U--.------U-GT----A----A-----
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
.A~. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ...-..-~.~.-..A....A.-..-

.A~A. c.c A. . ..c. -.c. - . . . . ..~. ..-. .A. -.. TA.. . ..--. .M-~. -.. A. . .. T-----

.ACTA-A-=----A---T--------G------A----TA-- ...-..ffi.GT. . .. C.... A.- . . .
cA~A.A.TT . . .. C.. .C. . . . . . . . . . . . . .. G.. .+A. .,. .-. ..~ .GT. -.. C-. -+. ..-.

. ATTA-A-TA--G-C---C-----AGGT--G--AG-T-~CA. ---AT-AGGGT----GA--GA--A--

TCCCCCTCCCATCagaGGACaAaTTAQaTGC CcAKAMtATTACiGGqCTgcTATTAACMGAGATGGt
--<-c ------CAGC---CA-A ---G A.- fic --- --. T---- .A--G- cc----------- .. ---T

---C-C------mGT---CA-A---~--m------T-----A-+--~----------------T
---c-c .----- cMT - ..c A-A----- .T~..----T . --.-T--L- -Gc ------- --. -.. .--T

---c-c ------CAGT---CA-A -.-GA. .~c. .- ---T-----A--G- -Go ------------- ---T

---C-C------CAAA---CA-A . ..cA. .~c. . . .-. T.-. .. A.. G. sac.. -- . . . . . . . . . --. T
. ..c.c-- . . ..c~A.. .cA. A.. .TTcTTc. ..-.. T.. -.. A.. G. .Gc. . . . . . . . . . . . . --. T

---c-c '-----CW---CA-G---M--mC------T-----A--G--GC----------------T
. ..c. c . . ..-. c~.. .cA. A.. -GcTccTc. . ..-. T.-. .. Gc. G.. Gc.. . . . . . . . . . . . . . -T
..-c. c . . . . ..c~. ..cA. A.. .GcTccTc.. - . .. T.--.. Gc. G.. Gc. . . . . . . . . . . . . . ..T
--.c.c- . . . ..c~A. ..c A. A.. .GTTc TTc. ..-. .T. -.. -A. .G. .Gc . . . . ..-. . . . . . . ..T

---T-C------TAM . ..cA. A... oA. .~ . . . . .. T---- .A-.G.. ~...- . . . . . . . . . . ..T
. ..c.c . . . . ..cAoT. ..c A. A.. .G~c. ~c. . . . .. G.-. .. A-. G. .Gc . . . . . . . . . . . . . . ..T

---c-c ------TGGA---CA-A---GT--TTC -.. -.. T.-. ..A. -G. -cc ------------- --.T

---C-C-- ----CAGT---CA-CA--CA--I3C------T . . . .. A.. c.. oc . . . . . . . . . . . ..- ..T
---C-C------CAGA---CA-A---CA--CTC------T .-. .. A.. A.. M . . . . . . . . . . . ..- -.T

---c-c ------CAAC---CA-A--- GA--TTC------Ac --.-A--G--Ac... -... ---.. -.-.T
---C-T------CW---CT-A---GA--TTC------T-----A--C--GC--.--.-.----.---T
. ..c. c . . . . ..c~A. ..c A. A.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

---c-c ------TGGA---CA- GA--GA--TTC------T ----- A-- G.-GA..- ------------- -T
---C-C------CCAiA ---CCTC---GA--CTC------T ..--. A.-c. .M. . . . . . . . . . . . . -.. T
---c-c ------CCM---CA-A---OA--TTC------T-----A--C--GC------------.---T
---c-c -.-. ..c AGT. ..c A. A.. .ATATTAT. . . . .. T. . ..- A-. c. -At ----------- . . . ..c

TGCCC~CCcATCIJaAGOa It ●ATIAfi ?TGt c cATCULATTACAGGqcTaCTATTaACAAGAOAcGGt
. . . . . . . .. T... A.~c~Tc TAcTA. .TTC . . . . ..T .- . . . . ..~. Ac. . .. G.- . . . . ..T .-T
. . . . . . . ..c. ..~. .. KM.. T. AT. .TTc . . . . . . . . . . . . . . -~. AT . . . . . . . . . . . .. T.. T
. . . . ..-. .c. -.~. .. AcTA... M.~c. ~c. . . . . . . . . . . . . . . ~. Ac.. --A.... . . .. T.. T

T GA---. . . . . . . . . --- ACTA--C-M--CAC------T--------N-AT----O-...-----C--T
c cc---. . . . . . . . . . . . AGTC--C-AC--vT------T-------..W-GA----A--.--.--T--T

---------C---CA--- ~TA-. A.cG.. T~-. .-.. c . . . . ..-. Ac. Ac . . ..A. ,. . . . . .. T.. c

c AA---------- -. --- WTA--A-AO--TOT------C--------M-AC----A--------T--T
--- A-- C-- A--- AG--- AAAC--C-cT--CAAT-- T--c-----T--M-Tc-C--A--TK---CACT

1174
1319
1304
1290
1290
1304
1206
1206
1340
1203
1290
1200
1295
1295
1200
1174
1209
1337
1286
1295
1292
1274
1325
1229
129S
129S
1274
132s
1304
1283
1304
12S6

1344
1389
1174
1360
136s
1]74
1JS6
1356
1410
13s3
1168
13,S0
116S
1165
1350
1J44
1339
1407
1156
13i5
1J6Z
1344
119s
1Z96
136S
116s
1344
iJ*s
1374
1153
1J14
1126
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CDNSENSUS1 =t??7??7?77 ???7?7aaCaaCaa? aatq7gacc~gatCWcUhCct~ aGaGGaqAtAT~GG
HIVLAI --T. . . . . . . . . . . . . . .MTAACAACAATCGGTCC--GAT---C----CT-GA--A--AG-T----G--
HIVHXB2R T. . . . . . . . . . . . . . . . . AATAGCAACAATmGTCC--GAT---C----CT-CA--A--AG-T----G--
HIV?JL43 T. . . . . . . . . . . . . . . . . MTAACMCMTGGGTCC--GAT---C----CT-GA--A--CG-T----C--
HIVUFA T. . . . . . . . . . . . . . . . . AAGAACACGMTGAGTCC--m---C----CAGW--G--AG-T----G--
HIvMN -- . . . . . . . . .AAGGACACGCACACGMCCACACC--GAT---C----CT-GA--A--AG-T----G--T
HIVWIVA -- . . . . . . . . .MTMCMCG~CCACCGA~CC--mT---C----CT-~--A--M-T----G--T
HIWC -- TMTAGCMGMTGGTAGCAAIMAT=GMCACA--GAT---T----CG-GA--A--ffi-T- ‘- -G--
HIVJH3 T. . . . . . . . . . . . . . . . . CATMCCAGAACGA~CC--&lC---C----CT-GA--A--M-T----G--
HIVALA1 -- . . . . . . . . . . . . . . .MTAGCAGCMCAACACC--GAT---C----CT-GA--A--AG-T----G--T
HIVML1 --T . . . . . . . . . . . . . . . CCTGAGGACMCMCACC--CGT---C----CT-G--A--AG-T----G--
HIvJRCSP T. . . . . . . . . . . . . . . . . MMATGAGWTGACATC- -CAT---C-- --~-GA--A- -AG4-- - ‘G--
HIVOYI T. . . . . . . . . . . . . . AAGAACACCACGMCGOGATC-- AAT-- -C--- PCT-CA--A--AC-C--- -G--
HIVSF2 T. . . . . . . . . . . . . . ACMATGTMCTAA~CACC--~ ---C----CAG~--G--AG-T----G--
NIVNY5CG T. . . . . . . . . . . . . . ~TXGAACAGTACCACC--GAT---C----~-GA--G--AG-T---G--
HIvsr16z T. . . . . . . . . . . . . . . AAAGAGATCAGTMCACCACC--GAT---C----CT-GA--T--AG-T----C--
HIVJTL T. . . . . . . . . . . . . . . . . AAAGAGMT . . .GGGGCC--GAT---C ----CT-CA--A--M-T----C--
HIVCOC4 7. . . . . . . . . . . . . . . . . GGTGAGMCCAGACCACC--GAT---T----CT-CA--A--AG-T----G--
HIVSF33 --T. . . . . . . . . . . .GGTGACAAGAACAGTACCACC--GAT---t----CT-CA--A--AA-T----A--
HIVUA71 --T. . . . . . . . . . . .AATMTMCA=AGTACCACC--~T---C----CT-GA--C--AA-T----G--
HIVAOA A. . . . . . . . . . . . . . . . . ACTMCAGTAGTOGCTCC--GAT---C----CT-GG--A--AG-T----G--
HIv9mJ2 T. . . . . . . . . . . . . . . . . MTAGCAGCAGCACGGM--GAT---C----CM-T--A--M-T----G--
HIVRT T. . . . . . . . . . . . . . W~TACAA=AATACTACA--=T---C----TT-GA--A--M-T----G--
C021SZXW92 Ggt . . . . . . . . . ???7?7?e7aAtMtAgtt tiaAt~~XtTCAGAC~ =~GWATAT~gG
HIvSL1 -GT. . . . . . . . . . . . . . .ATM-T--T-GTACTA-C------T-T----------------------GG-
HIVZ2Z6 -CT . . . . . . . . . . . . . . . ACAA-T--T-GTTCTA-C------T-C----------------------GC-
HIVNDK -CT . . . . . . . . . . . . . . . =M-T--T-GTTCTC-T------A-C----------------------CG-
HIVJY1 -CT, ., ,. ... . ...,. .=M-T--T-GTKTA-T------T-C----------------------M-
HIvMAL -GA. . . . . . . . ,MTMT=X-C--T-G~~ -T------T-A----------------------GG-
HIW455 -CT. ., . . . . . . . . . . . .ACTA-C--T-CW-T------T-C----------------------GG-
HIVZ321 -TG. . . . . .,,....., .GGTA-T--C-CGTCM-T ------T-c. ----------- . ..-------GG -
Sxvcrz CCT . . . . . . . . . . . , ~GACTA-C--C-GTGGTA-CCT --. AT-T----- .Ac. ..--- .A-c - ---M-

CONSLXSUS1 AcAATTGGAGAA<TqAA~ATATAAATATAAAGTa qTAA4AATtGhccATTAGMqTXCACCCACcAc
HIVMI -C----------G-G-------------------&---A---T--ACC-------G-A--------C-A
HIVHXD2R .c---. ----.. e-G-- ---------------- -AG---T---T-. Acc -- --. -- G-A------ --c-A

HIWL43 -C---------- O-C--- -------------- -- AG. --T. -T--Acc... -.. ++....... -C-A
HIVUFA -C---------- G-C--- ‘ ------------- -- AC---A--- T--MC--- ----G -A------- -C-A
HIV7ZN -C----------G -C--- ‘ ------------- -- AG---T---T--AcC - ------ G-A----- ---c-A
HIVBRVA -C ----------G ‘G ------------ ------- AG---A--- T--ACC ----- .- G-A--------c-A
Hrvsc <---. ------ G-G--- -------------- -- M---T. .- T.-Acc - .----- G--------- -c-A

IUVJH3 c-------- . -G-c----- ----------- ---M---A. -- T--ATT.. ---. -c. A-- ----.-c+

HIVAIA1 -C ----------G-G-------------------M--- A--- ACCACC. . . . . . .G-A. - . . . . ..c. G
HIVSAL1 .T---. ----.-G-G ------------------ - AG---T---T--AAC-------G-A--------C-A
HIVJRCSr -C---------- G-C-- ‘ ------------ ----AG---T ---T -- Acc -- ----- G-A------ --c-A
HIWY1 .c--. ----.. -G-G--- --. -.--. ---.. ---M-- .A. -- Acc Acc --- ---- G. A------- -c. A

wvsra -c --------- - G-G------ ---------- ---M---A. -- T.-~c .------A -A----- ---c-A
HIVNYSCG -C----------C- G------------ ------- As---T --- T--occ -- ----- G- A--------c. A
HIvsr162 .c- . . ..- . . .. G.c. -------------- .--- AG---_-T-Gcc Gcc. - ---.. G-A----- ..-c-A

HIVJrL c------- .--c -A--- -. .----,.,, -- .----w .-. A.--T. .Gcc ..---- .G. A---- -,. --A. A
HIVCOCt -C ----------G -G ------------ -------M---A- -- C--ACc ----- .- G-A--- .----c -A
HIvsr13 .c--.. ---.. +.G . . . . . . ..- .. -”----- - AC--- A.. .-T. .Acc ----- .- 3-A---- ----c-A
HIVHAN ‘c -------- -- A-G----- ---------- ----AC---A. -- T-. Acc-. -.-. .G. A.- .. --.-c-A
HIVAM .c. ..-. --.. -G .G ------------ --. -.-. AG---A. -. T.. Ace------ .c-A. ----.--c +

HIW77J3 .C--..---..-c.c ----, , ----------- --- AG---T---T--kCC - . ----- G-A.,---- ---c-A
Hlvnr ‘c----------G-C- ------------- ----- IX---G-- -T-- Kc------ -G. G--.--.--T-c
CONSCNWIS2 ACAAtTGCaMgTGMTTATAt AAaTATMaGTAGTAAaaAWOAaCCacTAGtigTffiCMCcACCA7
HIVEL! .--- .----c . -G...--.. .. T.. A---- .G--. ---cM - --.-A.-At. . -.-G----- --c -.-G

Hlv; azc ---------C--G-,. -------T--A-----U-------M-----G--AC-----G--.----T----G
HIV71Da --------- O-- G--------- T-- A----- A------- M----- A-- M---.. G.-. -.-- C----A
HIVJY1 --------- G.-A ---------C-- h-----A.. ------m -----A--AC-----A-------C----G
H1W4AL ---------T--O---------T--A-----A --.-.--M. -.. .A. .cc. - . --G------ .c--. .A
HIW453 --------- A-- G--------- T--(; ----- A------- M----- A-- AC----- G------- C----O
HIVS321 ---------G--G ---------T--G----- A-------k-----A--AC-----G-------C----A
Slvc?z -T- T----- O-- G--- U- C-- T-- O----- A----- TCU-. A-. Q.. TT. -W- G- G-. --. A.. A.A

139
144
142
142
142
143
141
142
146
140
142
140
142
142
140
140
141
146
141
142
141
139
143
134
142
142
139
145
143
140
142
130

146
191
149
149
149
150
140
149
1s3
147
149
147
149
149
141
147
14-
153
140
149
140
146
192
141
149
149
146
152
1so
141
149
145



HIV-1 ENV

Wlao \/ gp41
CONSZSSUS1 GGCMaaACAAGAGTOGTG . . . . . . . . . . . . CAaAG.A9MAAmGfficact G. . .gaa?7?aTAGGAGCT
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
HIvmrA
HIVM
HIVDSVA
HIVSC
HIVJH3
HIVALA1
HIVBA.L1
HIVJSCSr
HIVOYI
141VSF2
141VNYKG
HIVSr162
HIVJrL
HIVCK4
HIvsr33
HIVNAS
HIVAM

-----A6------------- . . . . . . . . . . .--i---i----------A-T-. . .tiA. . .A--------
.-...~... --------- . . . . . . . . . . . . --G---G-- -------A-T- , ..GGA.. .A-------
.---.AG-.-- -------- . . . . . . . . . . . . -+---G--- ------- A-T-. .. GGA. .. A---- ----
-----AG ------------- . . . . . . . . . . .--G---G----------A-T-. . .CGA. . .A--------
----- AG------------. , . . . . . . . . . . --G---G----------A-C- . . . . . . . . . A--------

-----AG ------------- . . . . . . . . . . .--G---G----------A-T-. . .GGA. . .C--------
-----AG ------------- . . . . . . . . . . .--G---G----------A-T-. . .C”ACGA --------
-----AG ------------ ., . . . . . . . . . .-4---G---------- A-T-. . .aA. . ,A--------
----AG ------------ . . . . . . . . . . .--G---G----------A-’:-. . .GCA. . .C--------
-----AG ------------- . . . . . . . . . . .-4---G---------A-T- . . .KA. . .A--------
----- AG------------------ . . . . . . . . A---G ---------- A-T-. . .GGA. . .A--------
---- ------------------------ --G---G----------A-T- . . .GGMTGC --------
-----AG------------ . . . . . . . . . . .--G--4 ----------A-T- . . .-TAG --------
----- M -------------------- . . . .--G---G----------A-T-. . .W&CC --------
----- AC-------------------- . . . . ..~.. (+.---.-++. . . . . - . ACGC. . . . . . . .

-----AG ------------- . . . . . . . . . . .--G---A----------A-T-. . .GGMCGA --------
.--. .AG ---- . . . . . . . . G G----------A-T-.. .GGMTGC--------. . . . . . . . . . . ------
-.. +-... . . . . . . . . . . . . . . . . . ., --- A---G----------A-T- . . .OCAGTCA--------
----AG------------, . . . . . . . . . . .--C---G----------G-T- . . .GCMTGC --------
----- M -------------------- . . . .--G---G----------A-T- . . .GGMCGA --------

Hivn14J2 ----- M --------------------- . . . -+---G ---------- A-T-., .GCMCM . . . . ..-.
141W --.. AG... .- . . . ..-. . . . . . . . . . . . --- A---C ---------- A-T-. . .GGAACAA--------
CONSZNSUS2 GCCMa~GAAGAGGGCTG. . . . . . . . . . . .GaaA= AAMMGACCAaTa . . .CGA . . . cTaGGAGCt
HIVSLI . ----A---- --------- . . . . . . . . . . . . -M--------------- A-A. ------ .. T-A-----T
HIVZ216 A----- ------------- . . . . . . . . . . . . -AA---------------A-A. ------- .C-A-----T
HIVNDR ----d -------------- . . . . . . . . . . . -M---------------A -A. . ---- , c-A-----T
HIVJT1 ----- A----- -------- . . . . . . , . . . .. -m----- ---------- A-A . ------ , c- T-----T
HIVMAL ----- -------------A . . . . , . . . . . . . -AA---------------A -A. ------ . . c-A-----C
HIW45S ----- A-------------------- . . . . . -AG ---------------G-T. ------- .C-A-----T
HIVZ321 ----- A -------------, . . . . . . . . . . . -CG---------------A-T .,----- .A-G-----T
SIVCPZ A---. ~--& AT~A---G~M~. M.. -c-c---------Gcc ~--T. . c- G.----A

<- nnc or CAn
CONSSSSUS1 7TGTTCC t~*~mmm-MM~WXTATm=oeaaeat Ca●TaaCaCToACGGTACAGa
HIVMI
HIVNXS2R
HIVWL43
HIv14rA
Hrvml
HIV9WA
HIVSC
HIVJH3
HIVAIA1
HIVSALI
HIVJnCSr
HIVOYI
Hxvsrt
HIWY5CG
HIVSF162
HIVJrL
HIVCDC4
Hrvsr33
HIVHAM
HI VADA
HIVWWZ
uIvnr
-Wstnsusz
HIVCLI
HIVZ216
HIVNDR
HIVJY1
HiV5tAL
HIW455
HIV:J21
Slvc?s

T----------------i------------------------iCAi&T-M-&-i--i---------i
T. . . . . . . . . . . . . .--c. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..~~~.M-~. G-.G... . . . ..-c
T-- . . ..- . . ..-... -G .. ..--... . . . . ..- . . . . . . . .. T=~6T.M.GA.o-. G. . . . . . ..~
T----------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .~ocGT.M-GA.G..c. .- . . . ..G

c. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..- . . . . . . . ..~=GT. ffi-~. G.-G. . . . . . . ..G
T. . . . . . . . . . . . . . .. A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. GcA~T.~.~.a..G . . . . . . . ..a
A ----------- . . .. G-.. . . . . . . -..........-.-.G~~GT.M .~.G ..&..... . ..G
c--... ---.. ---. --G-.. ---.. --... --.. -.. .---Gc. . .cT.~.~.C..G.-.-..-.-G

T---------------- ------------- .----------GcACGGT-AA-GA-G--G---------GG
G‘ --------------- '-----------------------UAKOG-M-GA-G--G---------Gc
T. . . . . . . . . . . . . . .. G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..~AcG~.M. ~. A.. G. . . . . . . ..G

A----------------G-------------------.----GmCWT-~-ti-G--C---------G
A---.. --... --... -G---- ----- .--. ---.. ------GcAGTGT. AT-m. c.. G--------- G
c ------------- -.- G--------- ------------- --Gc~m.M-~.G- .a.. -. .-.--A

A--... --.. -.- . . ..c ---------- -.--. -.--- . ..-~ACGm.Ac .~. G--G ------- --G
A.--.. -.- . . . . . . ..c --------- ..--- ..-. -... --GcAGcGT. m.~-G--c ------ -..G
A.--... -- . . . . . . ..c... - . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. GcAAccT. AA. Ga. a.. G. ---.. --.c
A------------ --.. c-------- --------------- -GcAGcGT-M-M. G- -c. .--.. --. G
A----- .--.. --. -.-G ---------------- ..--- .--ccAcGGT. ~-~. G-. G. .-- .----G

A‘ ---------------- ------------------------GCA=GT-M-M-G--G---------OG
A---... --. ----- ..c ---- ..-. ---.. --. -.. --. -. GcA~T. M-GA. c--c. .--.. --.a
A. .-... --.. ---... G-.. -.--. --. ..--- .--. -.--G~~T. M.~.G-. A..-- . . ..-. G

aTqnCCT%W%-gG=CAWaGM \MXgATWX=aqeGTCA lT7aCgC~CGGt MA~
A-G-------- =-----G--------A--------G--- .--. AcG---. G+A-G ------- T-----
A. G------- -.- . . ..G. .---- .-A--- .---. a-. ..--. AcG-- -. T. GA. G-- . ----T---- .

G-G--- ..---------G--------A--------G--------AK----G-M-G-------T-----
G- . ..., . . . ..- . . .. G....--. .A--... -.. c... .---. AGT-. .. G-~ .A . . . ..-. G-----
A- G-...-. . . . . . . ..G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..--- .AGC . . ..c. M.G . . . . . ..T. . . . .

A-C--------------A--------T-------- A-. .--. ..G~ . . .. A. AA. G. . ..--. T.. . . .

T-C--------------A --------A--------T--------G= . -.-A-M-G-. . . ---7.....

C-G------------C-G--T . . ..+--.... -. T . . . . . . ..AGC -G. -G. AA. a.. . . . . . . . . . . .

1519
1s66
15s1
1s4s
1s4s
1554
1s39
1551
150?
1530
1s45
1s27
1548
1548
1s33
1924
1536
15s1
1539
1548
1542
1524
157s
1470
1542
1542
1521
1572
1557
1530
1351
1521

15ss
1636
1621
1613
1615
16~4
1609
1621
1654
1600
1615
1997
1610
161s
1603
1394
160t
16s7
1609
1618
1612
1394
IC4S
1s3s
1L12
1612
1591
164a
16Z7
1boo
1621
15s1
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HIV.1 ENV

CONSENSUS1
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL4J
HIV14FA
HIWt4
HIVBSIVA
HIVSC
HIVJH3
HIVAZA1
HIVSAL1
HIVJRCSF
HIVOY1
HIvsr2
HIVNYSCG
HIVSr162
HIVJrL
HIVCDC4
HIvsr3~
HIVNAN
HI VAOA
HI~J2
HIVRF
CONSCNSUS2
HIVCLI
HIVZ2Z6
HIVHDK
HIVJY1
HIV14AL
HIW435
HIVZ321
SIVCPZ

CONSENSUSI
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
HIVNrA
HIVMN
HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVALA1
HIVSAL1
HIVJRCSr
!’IIVOYI
HIvsrl
HIVHYSCG
t41vsr162
HIVJr L
141VCDC4
Hlvsr33
HIV14AN
HIVADA
HIvmJ2
tll VRr
CL)NSllNSusi
HIVEL1
}IIV22Z6
II IvNDK
II IVJY1
HIVMAL
HIW45!
MI VZ321
SIVCPZ

CCACACaaCTALTCTCTCg TATACTCCAaC,!qCAqMCMc cTCCTGAggCCt A=gAqGcgCMCAqCA
-----CMT--T------G---------G--G--C-----TT------GG--T---C-C-CG-----C--
-----CAAT--T------G . . ..--. .. G-. G. -c.. .-- TT. -... .GG. .T---G-C-CG - ---- G--

-----CMT--T------A---------G--G--G-----TT------GG--T---G-G-CG-----G--
-----CMT--T------G---------G- -G-- G-----TT------GG-- T---G -G-CG-----G--
-----CTAT--T------G---------A--C--G-----TT------U--C---G-G-CG-----G--
-----CTAT--T------C---------A--G--G-----CT------TG--T---G-G-CG-----G--
-----CTAT--T------G---------A--G--C-----TT------W--T---G-G-CC-----G--
-----CTAT--T------O---------A--A--A-----TT------GG--T---G-G-CC-----G--
-----CMT--T------G---------A--G--G-----TT------=--T---G-G-CG-----G--
-----CTAT--T------G---------A--C--G-----TC------~--T---G-G-CG-----C--
-----CMT--T------G ---------A--G--A-----fi------CG--T---G-G-CC-----G--
-----CMT--T------G---------G--G--G-----TC------M--T---G-G-CG-----G--
-----CMT--T------G---------A--G--G-----TT------=--T---G-G-CG-----A--
-----CAAT--A------G -.-.---.-A- -G. -G----- ~----.-AG .. T--- G. G- cG.---.G--

-----WT--T------G---------A--G--G-----m------GA--T---G-G-CG-----G--
-----CTAT--T------G---------A--G--A-----TT------=--T---G-G-CC-----G--
-----CMT--T------G---------A--G--A-----TT------U--T---A-G-CG-----C--
-----AAAC--T------C --- .-.---A -- G--G---- -Tc. --. .-m .. T---G-G- cG. --. .c-.

-----CMT--T------G---------A--G--A-----Tt------U--T---G-G-CG-----A--
..--. cTAT--T. ---.-G--- .---- .A--c. -G...- -TT. ----. ~-- T---G. G-c G.. -.. c--

-----CMT--T---. --G---------A--G--G-----TT------GG--T---G-T-CG-----G--
-----CA~--T------G---------?.--G--A-----TT------W--T---G-G-CG-. --G--
CmUca?TTAt TmflWTATAGTCCAaU= AaAaCMTt T= TGAGCGCTATA~=cCMCAgCA
-----CM---A----------------A-----A-A----T-------------------G-----G--
-----CAC---T----------------A-----A-A----T------------------- G-----C--
. ..--cA~--. A.-- . ..- . . . ..- . . ..c- . . .. A. A.--- T------------------- -G-----A--
-----CM---T----------------A-----A-A----T-------------------G-----C--
-----CAG---C----------------A-----A-A----T-------------------G-----C--
-----CM---T----------------A-----G-G----C------------------ -T-----G --
-----AM---T----------------G-----G-A----C-------------------T-----G--
--C--CAG--GC----G-----------G--h--C-AT---C--T---M--A--------T-----C--

RRE or CAR ->
tcTGTTGcMCTcACaGTC TGGGCCATCMqCAGCTCCAGGCMGAqTCCTqWTqTgG~GATACCTA
Tc-----C --- c-- A---------- - . -- G........ -.. ---. A.- --G.--C-G- -----------

TC-----C----C--A--------------G---------------A----G---G-G------------
Tc-----c ----C --A--------------A---------------A----G---O-C------------
Tc-----c ----C--A--------------C----.----------A----G---G-G------------
TA-----C----C-- A--------------G---------------G----C---G-G------------
TA-----G----T --A--------------G---------------G----O---G-A------------
TC-----C ----C --A--------------G---------------G----O---O-C------------
TC-----C ----C --A----------- --G---------------A----C---G-G------------
TC--- -C ----C --A--------------C ---------------C----G---G-G------------
TC--. --C --. .c .-A.- . . . . . . . . . . -- G-------- . . ..--. o.- -- G.--G-G.- . ---------

TA--a. --c----C --A--------------G---------------G----G---G-G------------
Cc-----c ---- C-- A-------------- C--------------- C---- C--- C- G------------
Tc-----c----c -- A--------------c---------------c----a---a-G------------
TC-----C -- .-C--A-. ---------- ---------- -- . ----- c---- G.--a.a.-- ---------

TC-----C .-. .C-. A---- ---------- ~. .. ----- -.-.---c. -.- G.. .G. c ---------- --

Tc-----c----c-- A--------------G---------------G----a---a-G------------
TC-----C ----C --A--------------G---------,------A----G---G-G------------
N----- A----c--A . . . . . . . . . ., . - . - c ---------- ..--. G--- .G.--r.r--..-- ------

TC-----A----C--A . . . . . . . . . . . . -- A--------------- G---- G..- G- G------------
Tc. -.. .c. -.. c.. A.. ---------- .- G------ --------- c.. .. a--- c. G------ ------

Tc-----c ----C -- G--------------A---------------G----A---G-O------------
TC-----C ----C -- C-------------- A-------------- -c----a--- c-c------------
TCTGTtGCMCTCACQUTCTGGWCATTWCAGCTCCAGGCMGAgTCCTWCTGTqGAaAGaTACCTA
-C----- C------- G------------------------------A----------C--A--A------
-c----- c------- c ------------- -------- .----- ..- A--. ------ .A--G. -A------
-c-----c ------- G------- -----------------------G----------G--A--A------
-A -----C ------- A------------------------------G----------O--A--C-----
-c -- ---C ------- G-------------------- . -- . . . . . . . 0 ----------- @.. A.. A... . . .
-C----- A------- T------------------------------O----------G--A.-A------
-C----- A------- A------------------------------A----------O--A--A------
CC- A---C ----A T-M -------A C-A -----A- -A-- A--T --- T- A--T ----- A-- A--rz-----rz

1650
1706
1691
1605
1605
1694
1679
1691
1724
1670
1685
1667
1688
1600
1673
1664
1676
1727
1679
1680
1602
1664
1710
1607
1602
1682
1661
1712
1697
1670
1691
1661

1720
1776
1761
1733
1755
1764
1749
1761
179d
1740
1733
1717
1750
17$8
1743
17]4
1746
1797
1749
1750
1752
1 “134
1780
1677
1732
1’731
1’111
1 18Z
l’1t’1
1’140
1161
1 1)1
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HIV-1 ENV

CONSENSUS1 aag M[CMCAGCTC cTggqga TTTCCGGLTGCTCTCG~ aCTCATCT~ACCACTQCTGTGCCTTGM
HIVMI
HIVHXB2R
HIV94L43
H1v14FA
HIV?SN
HI VBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVAIA1
HIVBAL1
HIVJRCSr
HIVOY1
HIVSr2
HIVNY5CG
HIvsr162
HIVJFL
HIVCM4
HIvsr33
HIVHM
HI VADA
HIVH94J2
Hlvnr
CONSENSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIV?4DK
HIVJY1
HIVMAL
HIW455
HIVZJ21
SIVCPZ

CONSENSUS1
HIVKAI
HIVHXB?R
HIVNL41
HIVMrA
HIVUN
HIVBRVA
HIVSC
HIVJHJ
HIVAUI
HIVDAL1
HIVJRClr
HIVOY1
Hlvsrz
HIVNY3C0
HIvsrlt?
HIVJFL
HIVCN4
HIv9r31
HIVHAN
HIVADA
H1WHJ2
Hlvnr

AAG--T --------- c- GGGcA-------T-----------A-----T----- .--- G------------
MC--T ---------C -GGGGA-------T -----------A -----T ---------G ------------
AAG--T ---------C-GMM------- T-----------h-----T ---------C ------------
AAG--T ---------C-CWM-------T-----------A-----T---------C------------
AAG--T---------C-GCGGT-------T-----------A--- --T---------A ------------
MG--C---------C-G& M-------T-----------A-----T---------G------------
ACG--T---------C-G= ~------- T-----------A-----T---------A------------
MC--T ---------C-CUM-------T-----------A-----T---------G------------
AGG--T -. -------C-GMm-------T--.. --------A-----T---------A- -----------
ACG--T ---------C-GMM-------T-----------A-----C---------C------------
MG--T---------A- ==A-------T-----------A-----T---------G------------
~G--T---------C-A~ U-------T-----------G-----T---------A------------
ACG--T ---------C-A~U-------T-----------A-----T---------G------------
MC--T ---------C-M ffiA-------T-----------A-----C---------A------------
AAC--T ---------C- ffi~A-------Y -----------A-----T---------G------------
CAG--T --------- C-GUU-------T----------- A----- T--------- A------------
MC--T ---------C-A= GT-------T-----------A-----T---------G------------
ACA- -T ---------C-A= U-------T-----------A-----T---------A------------
ffiG--T---------C-AMM-------T-----------A-----C---------A------------
AGG--T---------C-A== ------- T-----------A-----C ---------C ------------
ACG--T--------- C-A= W------- T-----------A-----T --------- A------------
~--T---- -.-. .c. A&M . ------A-- ..---- . .. A- ---. T----- .-. .A ----- ----.--

aaGCATCAACaGCTCmAG~Tt TGGCGCTCCTCTCCMaa c7CATt TCCaCCACCacTCTqCCcTCCA
M A-------- . . . . . . . . . . . . T ----- ----------MCA---T ---A----TM---G--C ----T
M --------A------------T-----T----------k\CT---T---A----TAC---G--C----
AC--------A ------------T----- T---- .------CKA---T---A---- fM---A--C----
M -------- ------------ ----- ----------MCA---T ---A----TAC---C--C ----A T T
u -------- ------------ ----- ----------MCA---T---A ----ATT---C--T----G G T
CA A T-. . . . . . . . . . . . . . . . . . . -..-- C----------AGCT---A ---A ----TAC---C--C ----
M -------- ------------ ----- ----------AMT---C ---C ----TM---G--T----A T A
CA------C -A-A-T --C--CC -C-----C ----------ACCCTG-C--TTAT--CACG--G--T----

AcgCTACTTCC . . .ACTMTMACCCCTCWC 7aqaTTTgqaaTaAcat ~CeTffiATqgAGTWWAQ
-TG---------- .---------T-TC--WCAGA---=M-A-CAT---C-----CG-------C-G
-TG--------, . . ---------T-TC--GMCAGA---GW-C-CAC---C-----ffi-------C-G
-TG-------- . . .---------T-TC--WCA~ ---WM-A<AT---C-----Ga-------C-G
-TC- ------- . . .---------T-TC--WCACT ---=M-A-~T---C-----OC-------C-O
-TG-------- . . .---------T- TC--UTMTA---=M-A-CAT---C-----CC-------A-G
-TG-------- . . .--------- T-TC--ACT~~---UM-A-~ T--- C-----CG-------A-G
-TA-------- ., .---------T- ~--~CM~---=U-A-~ T--- C-----GG-------A-C
-TG-------- . ..------ .-- T-T C-- CAACAM .--~ W- A.c AT- ..c. --. .GG ----- ..A. c

-TC---------- .---------T- TC--MTCAM---WM-A-CAT---C -----CC-------A-G
-TG---------- , ---------T- TC--MTMU---=M-A-CAT---C-----AC-------C-G
-TA--------- . , ---------T -TC--CATAGTA---CU- A-CAT---C ----- ffi-------A-A
-TG--------- , .---------T-TC--MTU~ ---UU-A-UT---C-----GC-------A-G
-TG---------- .---------T -TC--CM~~---=ti-A-CAT---C-----GC-------A-G
-TC -------- . . . ---------T -TC--CATMGA---G~ A-A-CAT---C-----W-------C-O
-TG-------- . . .---------T -TC--CATCACA---CW- A-CAT---C-----=-------C-O
-TG---------- .--------- T- TC--~TMM---W-A-CAT---C -----GC-------C-C
-TG-------- , , , . . ..--. .. A. Tc. .~Tc AM . .. GcM. A.c AT. ..c. -.. .G’. -.. . ..c. a

..TA--------- , .--------- T- TC--UTAAU---~M-A-CAT---t-----GC-------A-G
-TG-------- ,, .- ___------ A- CC-- GATCAGA---CAM-A -CC T---A-----CC-------A-C
-TG-------- . . .---------A- TC--UTAT~---~U-A -CAT---C-----GC-------A-G
-cc-------- , , .--------- T- TA--MTCti---ffi~ -A-CCT---C-----CG -------A-G
-TG-------- . . .---------T- TC--MTATM---~M-A-CAT --- C-----GC-------A-G

CONSENSUS? ACTCt ACt TCG, , . ACTMTA?ATCTCt aqbt GAcATLTGGaACAAcATCACCTCCaTqqAqTCCCAaAl
HIVELI ----T --T---,., . . . . . .. G. . . .. TAMT ..G..7 . .. C. G.. C... .- . . .. A. CG. G. . . .. A.f3

HIVZ2Zt ---- T--T---, . ,-------C ----- T~T. -c. .T - ..c. G.. c..-. ..--. A-ac-c ..-. .A-a
HIVNOR ---- T--T---, . ,-------O-----TAMT --G--T ---C -G--C---------A -GG-G. ----A-G
HIV.SY1 ----T-- T----- ,. .-- . . . A----- TAIXC--G--T ---A-T--C---------A-A13 -G-----A-O
HlkWAL ---- T--T---., ,---.-.- a ----- TACAT--C--~ -A- T- T--T---------A -GC-G-----A-A
HI’W455 ---- T--T ---. . .-------A ----- ACUG--C--A---C- C--C---------C -GC-A-----C-A
MI VZJ21 ----C--C---,.,-------A- ---- AOACIT--T--A---C- C--A--------- C- Af3-A-----T-A
BIVCPZ -- MCTCT---CCTC -G- K-AT -- CACAUT--C--T ---UG--TC-A--A---CMC- A-----T-A

1798
1846
1831
1825
1025
1834
1819
i831
1864
Inlo
1825
1007
10ZO
1828
1013
1004
1016
1067
1819
102s
1022
1804
la~o
1746
1822
1822
1001
1852
1017
1810
1831
1001

1064
1913
1890
1892
1892
1901
18s6
1090
1931
1877
1R92
1074
1s95
189s
1800
1871
1803
)934
1886
1095
1809
1071
1925
1011
1889
1889
1868
1919
1904
1877
1898
1811
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CONSENSUS1 AWTcgacMTTAcACaagCt tMTACAcaccc TAaTc~agAaTCGCAgAaCCAaCAaCa~~T
HIVLAI ------ TMC-----C--MG-TT----C -TTCCT--A-T--AG-A-----A-A---G--A-A-------
HIVHXB2R ------TMC-----C--MG-TT----C-CTCCT--A-T--AG-A-----A-A---G--A-A-------
HIVNL43 ------ TMC-----C--MG-TT----C -CTCCT--A-T--AC-A-----A-A---G--A-A-------
HIV14rA ------TMC-----C--CAG-CT----C-CTCCT--A-T--CG-A-----A-A---G--A-A-------
HIW4N ------TmC-----C--MG-TT----T-mCAT--C-A--M-A-----A-c---A--A-A-------
HIVBRVA ------TGAC-----T---- TT---T-CTCCT--A-T--G G-C-----A -T---A--A-A -------
HIVSC ------TMC-----C--MG-~ ----T-CACCT--A-T--AG-A-----G-A---A--A-A-------
HIVJH3 ------TCAC -----C--MG-TT---- T-CACCT--A-T--AA-A -----A-A---A--A-A -------
HIVAIA1 ------TGAC -----C--MG-TT ----T-CA.?CT--A-T--GG-A-----A-A---A--A-A-------
HIVBAL1 ------TAAC --.--C--AAG-AT---- T-CAGCT--A-T--AA-G-----A-A---A--A-A-------
HIVJRCSF ------TMC-----C--M-AC----T-CACCC--A-T--AG-A-----G-T---A--A-A-------
HIVOYI ----. -T~c-----c--Ac A--- ---T -cAcc T--A-T--AA-A-- --- G-A--- A--G -A----- --
HIVSF2 .---- .T~c-----A c- T-cAcc T-T-cAccT - -c- T--AG-A-----G-A--- A--A -A-------

HIVP4YSCG .-----TGAC-----C- .AG-TT----T-~CCT--A-T--AG-A-----Q-T---A--A-A-------
HIVSF162 ------TMC ----- c--m -rT ---- T-CACCT--A-T--AC-A-----G-A---A--A-A-------
HIVJFL ------TAGC-----C--MG-m----T-CACCT--A-T--AG-A-----G-A---A--A-A-------
HIVCDC4 ------TCAC-----C--ACA-TT----T-CACTT--A-T--AG-A-----A-A---A--A-A-------
HIVIFII ------TCAC-----C--MG-TT----T-CACCT--C-T--AG-A-----A-A---A--A-A-------
HIV’IMN ------TMC-----C-- MC-TT----T-TACCT--A-T--AC-A-----A-A---A--A-A-------
HIVADA ------Cw-----C--AGG-TT----T-CACCT--A-T--AG-A-----G-A---A--A-A-------
HIW74JZ ------ TGAC-----C--MG-AT----T-C~T--A-T--AG-A-----G-A---G--A-G-------
HIVRF ------ TMC-----C--AGG-AT----T-CMCT--C-T--AG-A-----G-A---G--A-A-------
CONSCNSU92 AWaTT77cAaCTACACAqgc 7TMTATA?a?ct TMTTMagAaTCgCA7 AtCCAGCAa~MagMT
HIVELI ----A--mC-AT------GGCT-------TAGCT-------CG-A--G--G-C------A----AG---
HIVZ2Z6 ----A--GAC-AT------GCCT-------TAmT-------AG-A--G--A-C------A----Aa---
HIVNDK ----A---C- AT------GGCT-------CAGCT-------AG-A--C--C-T------A----AG---
HIVJY1 ----A--MC- AC------GGTC-------CAGCT-------M-T--A--A-T------A----AA---
HIV74AL ----h--AGC-AT------GGCA-------CMCT-------AG-A--C--A-T------A----Ao--'-
HIW45”) ----A--AGT-GT------GCCA-------TCMC-------GG-A--C--O-A------G----AG---
HIVZ121 ----C--ACC-AT------CMO-------TMCC-------AG-A--G--G-C------G----TA---
SIVCP2 -TT-O-GTCT-AC------GCGAA--- T- TTCGTC-GT-A--GG-AG-A--ATCA--A--M--G-M---

CONSENSUSI gMcaa~aCTA~gqaaTTaGAc AaqTWCAagTtTQTWAaTTGGTC CgacATAaCAaAlTGGCTGT
HIVLA1 O--CM--AT----QM--A--T-M------AG-T----G-A-----TTAAC---A--A-T-------
HIVHXB2R C--CM--AT ----~ --A--T-AA------AG-T---- 9-A-----TTMC---A--A-T -------
HIVNL41 G--CM--AT ----GU--A--T-M------AG-T----O-A-----TTAAC---A--A-T-------
HIW4FA C--CM--AT ----Ga--A--T-M------AG-T----G-A-..---TTAAC---A--A-T-------
HIVUN G--CM--AT----GW--G--T-M------AG-T----C-A-----TTOA:---A--A-T-------
HIVBRVA G--M--AT----A---A--C-AC ------AG-T----G-A-----TCMC---A--A-C----- ‘-
HIVSC G--CM--AT ----GM--A-- T-M------AG-T----G-A-----TTMC---A--A-T-------
HIVJHI G--CM--AT----GmG--A--T- M------AG-T---- O-A-----TTACt---A--A-C -------
HIVAIA1 G--CM--AT ----CCAA--A- .T-M------GG-’TT AATG-A-----TTAAT---A--A-C -------
HIVBAL1 G-- CM-- AT---- AW--A--T-M------ AG-T----G-A----- TTGAC---A--A-A -------
NIvJRCST G- 7M--AT----GGM--A--T -AA------AG-T----G-A-----TT~C---A--A-A-------
HIVOYI c --CM--AT .--.G~.- a.- T. AG..- --- Gc-T--- -o. a.---. TTA~. --A.. A-c...-..-

Nrvsr? O--CM--AT----AGM--G--T-AG------AG-T----G-A-----TTAGC---A--A-C-------
HIVNY5CJ C--CM--AT ----(7GAA--O--T -AO------AO-T----O -A----- TTaAC---A .- A-a-------
HIVB~162 O--CM-- AT----A~--G--T- AC------AG-T----a -A-----TTCAC---T --A-A -------
HI’z JFL a--CTA--ACCM--CCM .. G-. T.AG ----.-AC- T--.-A-A- ---. TTGAc .-- A.. A-c -------

H[VCDC4 C--CAG--AC ----GCM--A--T-AG ------AG-T----G- C-----CTGAC---A--A-A- -
HIVSr3J C--CM--CT ----GCM--G--T-AC ------AG-T----G-A-----TTAGC---A--4 C-------
HIVHAN G--CM--AT ----GGM--G--AGAA O-----AO-T--- .G-G-----ATOA--- T-- A- T-------
HI VADA G--CM --CT----AGCA--A--T -AG. -----AG-T----O-A-----TTGAC---T--A-T-------
HIVM4J2 G--CAA--AAC AA-GCTA--G-- T- AG------AO-C . . ..a. A... .. TTGAc . . . A-. A-T.... . . .
II IVRF G--CM --AT----(iGM--G--T- M------AA- T---- G- A-----TTGAC---A--C -A-------
CONSCNSUS2 CM7aa GA7t.TATTCqa ATTCOACMqTCGCCAAq TtTflTflq MTTGGTTTa ?CATa7CAa AaTGOCTgT
141VCL1 ---AM -- AT- C--- CA---------O----- .-- G- T----G---------AC---M--C -A-----G-
II IVZ2Z6 ---CM --AT ----- M--------- O------- O-T---- a--------- AA--- k\-- C- A-----G-
HIVT4DK --- AAA--AT - ---- GA-. ------- A------- G- T---- a--------- AO--- AA-- A-A-----G-
HIVJY1 .--cm ..cc -.--. cA -,...--.. . . . . . . . . . . - T....”... . . .. . .. Aa. . .AA. .A -A--- ----

H[W4AL --- AAG--AT ----- GA--------- G------- O-T----C- -------- Af3---AA--A -A-----(J -
II IW4!3 ---c TA--cT ----- GC---------G ------- A -C---- A .-------- M---C T-- A -T-----O-

HIV2121 --- AGG--CT - -.-. Go. . .. ----- c,. . . . . ..A -c .,. ..u A. . . ..-. .uA. .. AT-. A-T.----A-
SIV(-P2 ---AGO--CC ----- (iA------TC -A----- C- fiCT----(l---------aA--- AA--A -A-----U-

1934
1903
1968
1962
1962
19-?1
1956
196S
2D01
1947
1962
1944
1965
1965
1930
1941
1933
2004
1956
1965
1959
1941
1995
l@-1~

1939
1939
1930
1909
1974
1947
1961
1’241

2001
2053
2010
Z032
2032
2041
2026
2030
2071
1017
2032
2014
2035
2035
?020
20:1
)J~]

/u”) \

2oal!
203>
2029
2011
206$
194\
2029
2029
2000
2039
2044
201”1
IOJO
201)



IIV-1 ENV

CONSENSUS1 GGTsTATMaaaTaTTCATMTgATAgTAGQaGGcTTQgTAGGTtTMgaATAgTTTTTgCT9T4CTTTC
HIVLAI
HIVHXB?R
HIVNL43
HIVWFA
H1U14N
HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVALA1
HIVBAL1
HIVJRCSF
HIVOY1
HIvst”2
HIVNY5CG
HIVSF162
HIVJrL
HIVCOC4
HIVSP’33
HIVHM
HI VAOA

--- ----- m- A-------- G--- G--- GA-- C-- GG-----T---M--- G----- G-- C-A-----A
--- -----MT-A--------G---G---GA--C--GG-----T---CA---G-----G--G-A-----A
--- -----MT-A--------G---G---GA--C--GG-----T---M---G-----G--G-A-----A
--- -----m-A--------G---G---M--C--GG-----T---~---G-----G--G-A-----A
--- -----~ -A--------G---G---W--C--GG-----T---~---O-----G--G-A-----A
--- -----ti-A--------G---G---GG--C--GA-----T---m---O-----G--G-A-----A
--- -----W-A--------O---C---~--C--AG-----T---M---O-----A--G-A-----A
--- ----- ~- A-------- C--- G---~ -- C-- AG-----T---~--- O----- A-- G-A-----A
--- -----m-A--------C---G---CC--C--GG-----T---~---G-----T--G-A-----A
--- A-----m-A--------G---G ---GA--C--GA-----T ---~ ---G-----T--G-A -----
--- -----MA-A-------- G---G --- U--C--GAA -----T---GA ---G-----T- -G- A-----

--- -----~ -A--------A---G---U--C--GG-----T---~---O-----G--O-A-----A
--- -----ACA-A--------G---G---~--C--GG-----T---~---G-----G--G-G-----A
--- -----~ -A--------G---G---~ --T--M-----T---GA---O-----A--G-A-----A
--- -----~ -A--------G--- G---m--T--AG-----T---GO---O-----A--G-G-----A
--- -----W-A--------G---G ---CA--T--AG-----T---M---O-----O--O-G-----C
--- A-----M A- A-------- G--- C---GA-- c . -GA-----T .--c~---a --- -- a --a-G---- -

A--- -----~-A-- - . ---- G---G--- GA-- c--GA--- -- T.--cA---A ----- a--a-a -----
-.-A---..~. A.-.--.--c .-. G.. .cA. - c . -GA---.-T .-. W.. .a. . . ..a. .a. G-----
.-. A----- m-c--------9 ---a---w--c--aA ..--. T---m- -- G-----A-- c. A-----

HIWP4J2 --- -----W-A--------G---G---GA--C--GA-----T..--~---G---.-A--G-A-----A
HIVRr --- -----~ -A--------C---G ---M--C--GG-----C---M ---O-----O--G-G -----A
CONSCNSUS2 GGTATATaAaAATATTcaTMTgaTAGTAGGAGGccTgATAOGtTTMGMTAqTTfiTqCtGTGC~TC
HIVCL1 -------A-A-A----CA----ti--A-------~-G-----T---------G-----G-T--=-----
HIVZ2Z6 -------A-A-A----CA----~ ----------~ -G-----T---------O-----G-T--------
HIVNDK ------- A- A- T---- CA---- M---------- CC- O----- T--------- Q----- O- T--------
HIVJY1 ------- A- A- A---- CA---- ti----------AT- G----- T--------- O----- A- T--------
HIVNAL -------A-G-A----CA----AG----------~-A-----T---------A-----O-T--------
HIW455 ------- T- O- C---- TC----M---------- ~- A----- A--------- C----- A- T--------
HIVZ321 ------- A-A- A---- CA---- CA---------- CT- C-----A- ------- ----- G- A--------G
sIvc Pf . . . . . .. A. A-A. T..cc. T.. ~c . . . . . . . . . . . . . . . . .U-. - . . . .. TA. .A .aA. A.. TT -c--

\/3’oj (minor)
\/3’ sj(rninorl \/J’ sj (mjor)

CONSENSUSI TaTACTqMTAGAGTTAGGCAGGGATAcTCACCat TaTCqTTt CAGACCC7Cct CCCAqccceqa GG(lqA
HIVLAI -A----G--------------------T-----AT-A--O--T-------A-CT----ACCCCCA---G..
HIVHXh2R -A----C--------------------T-----AT-A--O--T-------A-CT----ACCCCm---C-
141VNL43 -A----G---------.. ---------- T-----AT-A--G--T-------A-CT----ATCCCOA---C-
HIVllrA -A. ---G--------------------T-----AT-A--G--T-------A-fl----MCC~G---G-
HIWN -A----G--------------------C-----AT-G--C--O-------G-CC----GTTCCCA---G-
HIVBRVA -A----C--------------------C----AT-A--C--T-------O-CT----GGCCWA---G-
HIVSC -A----O--------------------T- ----AT-A--r -T-------O-CT---- ACCCAOA---O-
HIVJHJ -A----O--------------------C-----AC-A-- -T ----- .-O-CT----OCCCCOA---O-
HIVAIAl -A----O --------------------C-----AT-A--b--T-------O-CT----OCCAWA---A-
HIVBAL1 -A---- O--------------------C-----AT-A--O--T-------A-CT----TCCTCOA---O-
HIVJRCSr -A----O --------------------C ----- CT-A--O--T-------T -CT----WMCm---O-
HIVOY1 -A---- O-------------------- C-----AT-A--O--T-------O-CT----ACCCAGA---O-
HIvw2 -A---- O------ .----------- .- C----- AT-O-- A-- T------- G- CT---- OTCCCOA---O-
)iIvNy5ca -A----d -------------------- C----- AfJA--aJ--c .---- .-a-c T.. ---acccAaA---fl -
llI”4Sr162 -A---- . . . . . . . . . . . . . -- . - .-.-c.... . AT - A-- A.-T-... . ..a-TT. .--ac ccc M.-. a.

NIVJrL -A---- G------------------ -- C---- .AT-O--A--C ------- G- CT---- ACCCCGA---(l -
I11VCOC4 -A ---- G-------------------- C----- AT- A--O. -T------- T- CT---- AACCCGA---G -
Hrvsrll -A---- A-------------------- C-- U--AT-A- -h-- T------- T- AT--. -(lCCCA(IA---O -
HIVHM -A---- ri -- ------------------ C-----AT-CT--Q--T-- ----- T- CT---- OCAACGA---G -
HI VAOA -A---- A--------------------c-----AT-G--A--T-- ---- A-CT----GCCCCGA---G -
HIVUMJJ .A. . . -G --------- ---. =.. .--- C.. .-. AT -A. -A. -A-. .-. ..A .cT . . .. Acccco A.- .a -

nlvnr -A ----G--------------------C-----AT-A--A--T-------A-CT----OCCCCOA---fl-
CONS7.NSUS2 TtTAqTaAATAGAUTTAMCAGWATAcTCACCTcTGTCa~tCAGACC~cc(CCcaqccCcoaq~OQt
HIVCLI -T-- G- A-------------------- C------ C----G--T --------C fl--CACCC-CUAG--GA
HIVZZZ5 -T--a-A- ------------ . . . ..-. T- . . . .. C-... A-.7 -------- cc7--c Aarc-caAa--rA
II IVNOK -O-- G-A--- --------------,. - ------ ---- A-- T--------CCT--C ACOAC-COAG--OAc c
tll VJYl -T-- G- A-------------------- T------C- --- A--T -----. ---C CCUA(IA(IA-CUA(I --(IA
HIVMAL -T-- G- A------------------ --c------ c----o-- (7---- ----C CT--C MCA-COAtl--CJA
H1W433 -A-- A-C--------------------C. ------C- ---0 -- T-------- T(CAOACf JT-CAOA--fJT
II IV:.121 -A-- A-A -------------------- (:------ T---- T-- C-------- TAC--ACCAC-AOAG--M
SIVCP1 Aa--a-c-rlG --------------[ :--r---- -- C- C--(J--TAT ------ TAOA(IAAAC -AOA(I--AA

2073
2123
2100
2102
2102
2111
2096
210s
2141
2007
210?
2004
2103
2103
2090
2L!81
2091
2144
2096
2103
2099
2081
2135
2011
2099
2099
2070
2129
2114
2087
2100
1001

2142
2193
2178
2112
2172
21al
2166
217,
2211
2137
Z112
Z154
217S
2115
1160
2131
2161
2214
?166
Z173
2169
2131
1205
70s1
21*9
Ilas
2148
219$
1184
21s1
211s
21!1

1.A.612
MAY !)1



<- tat
CONSEN9US1 , . . CCCgaCAqGCCCGaaGgMCrr IAGaACaAGGTCGAGagaCACa CAGAGaCWATCCggt CqattaG
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
HIV14rA
HIVUN
HIVBAIVA
HIVSC
HIVJHJ
HIVAM1
HIVBAL1
HIVJRCSr
HIVOY1
HIVST2
HIVNY3CG
HIV9~162
HIVJ~L
H1VCDC4
HIVSF33
HIVHAN
HI VAOA
HIVW4J2
HIVRF

. . .--- GACAC----- M- C--TA --- A-- A-------- AGA---A-----A-A G---- AT?CGATTA-

. . .---GACAG ----- AA- G-- TA----AGAA-------- AGA---A - ---- A- AG----hTTCGAT”IA -

. . . ---MC\ G-----M-G--TA----h --A--------Am---A-----A-AG----ATTCCATTA-

. . .--- MCAG-----M-G--TA----A--A--------AM---A-----A-AG----GmCCATTA-

. . .---aCAG-----ti -G-- TC----A--A-------- AM--- A----- A- AC---- CCTCMTTA -

. . .---GACAG-----ti-G--TC----A--A--------AK---A-----A-AG----ACTCCCTTA-

. . .---GACAG -----M-G--TC----A--A--------A~---A-.----A-AC----GGTCOTTA-
, . .--- UCAG-----M-G-- TC----A--A--------ACA ---A----- A- AC----GGTCMTTA-
. . .---GACAG ----- M- G-- TC----A--A-------- AM--- A----- k- AG----GG3'C~TTA -
. . .---mCAG-----M-G--TC----A--A--------A~---A-----A-AG----GGTCCATTA-
. . . ---GACAG---,.-M-G--TC----4--A--------AGA---A-----A-AO----G~CMTTA-
. . . ..-~cA~-----m -~--rc---- A--A-------- A~---A----- A-Aa----OMumA-

. . .---UCAG-----AC -G--W----A--A--------A~ ---A-----A-AG----CTTC~ TTA-

. . , . ..& AcA~. ----~ .G--Tc. ---~ -- A---- ..-- AaA---A-- ..-A-A~. ---G~ccATTA.

. . . --- GACAG-----M-G--TC----A--A--------AGA---A-----A-AG----ACTCCATTA-

. . .---GACAG-----GTCG--AC----A--A--------AGA- --A-----A-AG----CGTTACTTA-

. . .--- MCAG-----M-G--CC----A--G--------A~---G-----A-CC----AClCaTTA-
, , .---aCAO-----M-G --TC----A--G--------AU ---A-----A-AG----hCTC~ TTA-
. . .--- CaCA-----M-A--TC----A --A--------A----A----- G-AG----G~CMTTA-
. . ,---mCAG-----M- O-- TC----A--A-------- ACA--- A----- A- AG----aTGCWWA -
. . .---CACAG ----- AA- G-- TA----A--A -- ,-----AGA---A----- A- AO----GTTCOATTG -
. . .--- GACAO-----hTCG-- ’TMA--- G-- A--------MA --. ~---. -A- AG----cGcGGTcc A-

coNscNws 2 i i 7cCCGa CAcGccCGa AQOMTa GAAGMG~AGGTGGAGAGcaA6gcAQAGacAGATcCAr7ccaTTQG
HIVELI . ..-C--A ------C -#i-GG- -CA-------A-- .--------G -- G-- G--A------CC-GA-A--CC
HIVZ2Z6 . . .-C--A ------ C- A-GG---A-------A-----------G--G--G--A------L-----A--G-
HIVNDK . . .-C--A ------ c. A. M.. .A-. . . . .. A------ --. ..c. .G--a .- A-. .---c-. ---A--c.

HIVJYI , .,-C--A ------ C-A-GC---A---..---A- ---------- A--a--a--A-- ----C-----A--A-
HIW4AL CCA-C--A------C -A-GG---A-------A-----------A--C--a--a------A-----\--G-
HIW435 . . .- T--a------A-a-Aa---C-------A-----------A--G--A--A------G-----C--A-
!4:vzi421 . . .-C--A------C -A-AG---C-------C-----------A--A--G--A------C-----C--G-
IIvc Pl . . . .M-M--. -Gc-G- ~---c--c ----a ------------ A-. A-- AGAAG----- AA- GA-A--A.

CONSLNIU1l Tqaat GaaTtcTTagCa cTCaTCTGGGacGAL ccgcCGAgCCTGTqCcC cTTCACCTACCaCCgCt tgAq
HI’/MI -GMC--A-CC -- AACATATA-- .---AC --TCTCC---G-----G-CTTG---------A--C-TTG-C
HIVqXB2k -GAAC--A-CC--GACATA TAC-----AC--TCTGC---G ..-. .G. cTc. .-. ..--- .A. -a. TTa. a

HIW4L41 -GMC--A-CC--Aa-AC -TA------AC--TCTGC ---G-----G-CTC----------A--a-TTa-G

HIW4FA -GAAC--A-CC--AG -AC-TA---- -- AC--TCTGC---G-----C-CTTG---------A--a-TTG-G
H1VMA4 -a CAT-- A- TC--AG-AA-tA ------ TC..CCTGC. --a. .--. T.c Tc -------- .- A.-A., . , .~
HIVRaVA -aMT--A-TC--AG-AC -TT------TC--TCTGC---G-----T-CTC----------A--G-T'fG-G
HIVSC -a~T--A-TC --AG-M-TA------TC --CTAGC---a----- G-CTC----------A--9 -TTa-G
HIVJH3 -aWT--A-TA--AG-M-TA------TC--CCTOC---G-----G-CTC----------A--G-TTG-G
HIVAIA1 -a~T. -A-TA--Aa-AC-TA------ TC--CCTGA---G----- G-CTT----------A--O -TTa-G
HIVZIAL1 -GMC--A-TC --aa-aC-TA------ TC--TCTaC---a----- t- CTC----------A--C - .T(7-a
HIVJRCPI’ -~AC--A-TC--Aa-AC-TA------TC--CCTflC---a-----T-CTC----------A--a-TTa-Q
H:VOYI -GcAT -- A- TC-- Aa-AC-TA ------ AC-- TCTGC---ai----- a-C TTTG--------A--17 -TTG-C
Hlvar2 -GGAT--A-TC --AC -AC-TA------M--TCTGC ---G-----G-CTC----------G--G-TtC-G
141VNY3CG - cAAT -- A-TC--AG-AC-CA------TC --TCTGC---G-----O-CTC----------A--G-TT(l-C
II IV9F16) -GCAT--A-TA--AA CACACAC-----AC -- TCTAC .-- G----- (i- AT(i---------A-- (i- TTG-G
lllvJrL -(lACT--A- rC--kG-AC-TA------ M--CCTOT---O----- O.CTC---------- A-- fl-TTG-C
MIVCI)C4 -Ii CAT-- C- TC--AACAC -T G------ AC-- TCTGC--- G----- (;- ATC----------A -- C- TTfl-U
II IVSP’1,1 -rIAAC--A-TC -- AACAOTOT------ AC-- TCTTC---G; -----G-C TTO---------A--O- TTO-C
)IIVIIAN -(; A(IC--A-TC--A(ACAC -T T------ Ac. .rL. TnL~, .,]--- .-, J. CTc. - . . . ..-. .a. -(). TTG-u
II 1VAI)A -(lcIAT--A .TC--AACAT TAT------ AC--CCT(;C ..-(J-----AJ-CTT (I--------A --U-TT(I-G
111W?4J? -( ICAT--A-7C -- AACATATAC----- AC--’ N’T(;C-- -(7----- fl-ATU----------A --U- TT(l-(l
Illvnr .(: AAT.. h- TC--(:A -AC -T A------ A(:--Tr T(;T --- C.,---- O-A(; C ----------A --(2 -TT(l-rl
COUSENSUSl T(:AaCGMTTcT 7#gCacTt, 7tCT(XGACCAc![;TU l(iOA4TCT(;T{iCC TcTTCa GcTACCACCGcTTGAll
Illvrljl --- A------ C-C G0.AC-T4T--------- l:--(;(;--- (l--------- C--- A -(:-------- C-----

Illvz; zt --- A-- .- -C-C A(I-AC-TAT ---------, --(; A--- A--, ------ C--- A-C-------- C-----
II IVNDK --- ------A -TTO-AC-TTT --------- r--i; A---A---------C, --- A-C--------C -----A
NIVJYI --- A-- ----( :- CAfl-AC-C:TT --.------ T--( ’(; --- h.. ..-. .-. .<.. .A. c .- . . . . ..c . . . . .
II IW4AI, ---A ------ C- CAII-AC -TAT --------Up; --(lA---A- ,, ------- (: --- A-T---- ---- C-----
M1W43> ---( J------ (:- TArf;C-rf;C ----- .---c -( K---A---------c---A-c . ------- A-----
NIVZ321 --- (l--- .--(; .TAC-AC .T(K: ------- -. c.- Ac. -- TI- .-------T -.. T- C. . . . . . .. A-- ---
slvc Pa --( AA--ll-(lC -T(;(. -AC- rat--------- (:--( :(:- A- A---- (l-f; A-T-( inA-C-----M-C----C

2209
2260
2245
2239
2239
2240
2233
2245
2270
2224
2239
2221
2242
2242
2227
2218
2230
2281
2233
2242
2236
‘221O
2272
?148
2236
2236
2215
2266
2254
)224
2245
1218

22”19
2330
2315
2309
2309
2115
2303
2313
2348
2194
2309
2291
2112
2312
2297
22PE
/300
J131
2303
231?
2306
22a8
?142
1?15
2106
aloa
?ln5
J1J6
)324
1194
2313
Z?, n

l-A-tI.!
. . . . . . . .



HIV-1 ENV

CONSENSUS1 AGACTTAcTcTTGAtt Gt~JCaAaCAt TGTGCMCt CCTGCCt. . . . . . . . . . . . . . . . . . 77?caCAGG
HIVLAI
H1VHXB2R
HIVNL43
HIVHrA
HIVUN
HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVAM1
HIVBAL1
HIVJRC9r
141VOYI
HIVSr2
HIVNY5CC
HIVSr162
HIVJFL
HIvcM4
H1VSF3J
HIVHAN
HI VADA
HIVWMJ2
HIVRF
CONSCNSUS2
HIVCL1
HIVZ2Z6
H[VNDK
HIVJY1
HIVML
HIW453
HIVZJ21
SIVCPZ

cONS2J4SUS1
HIVLA1
HIV14XB2R
HIVNL41
HIVMFA
HIWN
HIVBRVA
HIVSC
HIVJHJ
HIVALA1
HIVBAL1
II IVJRCSF
HIVOYI
Hivsr2
MlvNY3ca
HIVSrl C2
lllv.JFl#
llIvc[)i’4
II IVSF3J
II IVIIAN
H1VAIIA
I[IWMJ2
}Iivnr
CON1CNSU12
NIVCL1
II IV I!2Z6
II IVNI)R
NIVJY1
II IWAL
II IVU453
Itlvll?l
SIVCPZ

------- c-c----TAACGAGG -G--T ------- CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. CG----
------- c-c----TMCGMGG-G-- T-------CTT-----A. ., , . . . . . . . . . . . . . . . . .CG----
------- c-c----TAACGAGG-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .CG ----
------- c. G---- TMcGM GG-G--T-------c TT- ----A , . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. CG----
.----- .c-c----c AGcGGGG-G--T -------cat- --. -A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. CG----
-------C -C----TMCGMGG-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. CG----
-------C-C----TMCCMGC-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .CG----
-------C-C----TAACCACC-C--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .CG----
-------C-C ----TT-TMCG-G--T -------CTT-----A . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. CC----
-------C-C----TCATGAGG-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . .CTA. C----
--. ----c -c---- TMcGMGG-G-. T--- -.--c ~---.. A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. CG----
-------A-C----TAGCGGGG-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . ., . . . .CG----
-------C -c ----TT-CAOCG-G--C-------ATT-----G. . . . . . . , . . . . . . . . . . . . ------
------- C-C ----TT-TAGCG-G--T-------CTT-----A, . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. CG----
-------A-C----CAOCGOGG-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .CG----
-------C-C ----TT-TMCC-O--T-------CTC-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .CG----
-------C-C----TAGCCGCC .:--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .CG----
-------C-C----TACCCCGC-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .CG----
-------C-C ----TT-TAGCC-A--T------- ACT-----A.. . . . . . . . . . . . . . . ..,. .CG----
-------C-C----TT-TAGCG-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .CG----
-------C-C ----TT-TGAAG-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . ., . . . . . , . . . . .CG----
-------C-C----TA-TAGTG-G--T-------CTT-----A. . . . . . . . , . . . . . . , . . m. ,CG----

A~=taatcTT4ATTGtiqCCAGQa CtOTG~a CCTCTGgg~77 ??777?7???? 7777? ??7CG0agG
..--. TMTc. -A--.. c .cr.. -GATA--A.. AcT ..--G~ ,.. .C . . . . . . . . . . . . . . .. C- CAG-
-----TAATC--A----CATT ---CAG(M----GCT----G(M. . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. C-CAG-
..--- cMTc--A. - -c-G .-. .GATT----. AcT .---am. . ,,. , . . . . . . .,, . . . . ..c-cAG -
..--- TM Tc. .A. -.-c .A--. .GAAc T---. AcT.. --a~ . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C-CAG-
-----TACTC--A ---- c- A---. GATT--- -. AcT. --- G~. . . . . ,. . . . . . ,, ,. .,. ,.c-cAG -

-----TCCCC--G----T-G ..-. AGcT----. AcT. - -- GmcGcAccAm cTcMcGmcTGA-Ac T-
. ..-. GcGcA-. G. .--c -G .-. - Gate----- cAc ----- , , , . . . . . . . . . . . . . . . .. ATCC-CAG-
-AG--TAGCC -GC-A--TGTG--- ACMC-CA-GACGT--CGACATCTMTACTTCACAGCCTCA-ACT-

(- raw
G7GGTGGGMQCCCTCMa TAt TGgt CGhTCTCCTqCagTATTGGaqt cACCAaCTAAaGAaTAGTGcc
-.--------GC--- C-- A--T --GT---A------A- AG------AGTC ----A ---.A--A-----CT
-, --------CC --- C-- A-- T-- GT---A------A-AG ------ AG7C----A----A-- A-----CT
-, -------- CC---C--A--T--CT---A------A-AC------AC’, ‘----A----A--A-----CT
-,--------GC--- C-- A-- T-- GT---A------A-M---. --AGTC ---G----A--A-----CT
-. -------- GT---C.. -A-- T-- GT---A------A-A G------ AGTC----A----A-- G-----m
-,--------GT--- C-- A--T--GT---A------A- AO------AGTC----A----A--A-----CT
. ..--.. -.. ac. ..c. .A-. T.- GA. -. A---- -. A. AQ. .----AQTc ..-- A--. .G-. A... ..c T
. ..--. ---. ac. --c. .A--GT. GT. . . . . . . . . . . . . . ..--. AGTC. . . . A.. .A.A-. A---- .CT

-,--------CT ---C--A--C --GT---A------G-AO------AGTC----A----A--A-----m
-G------- .GT---C--A--T--CT--- A------A-AG------AGTC----A--.-A--A-----CT
., --.-.-.-AT. .- G-- A-. GT. GT ..- A.-. --. A.AG ..---- AGTc ..- - A. - .-A.-A--- -.c T

-, -------- 6T---G--A--?--G T--- A------ G- AG------ACCC---- A---- A-- A-----TC
-.--------GC--- A-- A-- T--C T--- G------ CRAG----- -ATTC----A ---- A--A-----CT
-,--------GC ---C --A--TT-AT---A .-----G -AG------AGAC----A----A --A-----CT
-,. -------GC ---C --G-- T-.. GG---A------C-AO------ATTC----A----A--A-----CT
-,-------- TC---A-- A-- T-- GT---A------A-AI2- ----- A(JTC----A---- A--A-----CT
-,------- .(;T--- C-- A-- GT, GT,--- A------ cI-AG ------ AGTC---- A----A --A-----CT
-.-------- GT---A--A-- T-- GT---A ---- --0-T O------ AA;AC----A---- A-- A-----CT
-..------- GT---C--[;-- T--c; T--- A------ G-AG------ AtiCC----A---- A-- A-----CT
-,-------- (lT---c --c. -- GT-A T--- A------ G- AG------AGGC ----A -.--G- -A-----CT
., --------Go --- C-- G--(; T(AT---A------ G- AG----- -ACCA----A---- A-- A-----CT
-, --------GC---C --(l --T--iiT--- A------G-AG------AUTC ----G ---- A--A-----CT
a,aUT~Aaqc ccTCAMTAt CTOl~Aat CTca Tqca QTAt TGG7gTCbWACTqAagti tAOTqcT
-, ------- CATCC-------T --- T-(; -AT--CC -ACAa--T---AC2-- A------ O- C.a-AC---t3C-
-.------- AticCC--- ----T ---(; (ATACC-ACAUCTU--T--- Afl--(l------ ACA()-AC ---gc -
-.------- Auccc-------c ---r -r; -) ’:--c c-uc Aa--T . .. Aa-. A------ G-(; Q. AT-. -ac.

-.------- AGCCA-------T --- T- fi-(lT--CC -fXAa-. T--- AC-- A------ G- Aa-AT---TT -
-,------- AciCCC------- T---a -A TACC-fi CAACTA--T---(X4 --A---- -- G- Aa-ht---UC -
-,-------(ITCTC (1------ T--- T-(I-A’I’ --TC-(iCtG-- T---[Cl .-Cl-. ---- A- M- TT---GL -
-,------- cACTC-------C --- O- A- AT. -Ta-~TC--C,. --(~ -- A------ &- A(;-AT---OC -
\;, TAC----(lAGn T(4CCTil Til --- fJ-narlAA-TA-Tc M- .T -- -CCAAA--- IA-- A- M- OC---OC -

2320
2379
2364
2350
2350
2364
2332
2364
2397
2343
2360
2340
2361
2361
2346
2337
2349
2400
2352
2361
235S
2337
2391
2264
2353
23SS
2334
2305
2373
2364
2J64
2330

2397
2448
2433
2427
2427
243J
2421
2433
2466
2412
2430
2409
2430
2430
1415
2406
2418
2469
2421
2.430
i424
?406
146a
2)32
2424
2424
24a3
1454
144a
2411
1411
2427
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HIV-1 ENV

CONSEHSUS1 gTCag~tgcTcaAtqccAcaGCt ATMCAGTAgcTGAgq@ ACAWTAMqLTaT~MqTAqC aCAaa
HIVLAI G-TA=-TGC-CA-TNC-CA--CA--------GC---GG-G---------GT-A--G--G--GTA--AG
HIVHXB2R G-TAGC-TGC-CA-TGCC-CA--CA----- ‘--CC---CC-G ------- --GT-A--G--GTAGAG--AG
HIVNL43 G-TMC-Tti-CA-TGCC-CA--CA--------GC---GG-G---------GT-A--G--G--TTA--AC
HIWTA G-TAGC-TGC-CA-TtiC-CA--TA--------GC---=-G---------GT-A--G--G--GTA--AG
HIVMN G-TAGC-TGC-TA-TWC-CA--TA--------CC---=-G---------GT-A--G--G--Cm--M
HIVBRVA G-TA=-TGC-CA-C= -CA--CA--------GG---ti-O---------GC-A--G--G--GTA--M
141VSC G-TA=-TCG-CA-TGCC-CA--CA--------GC---=-G---------GT-A--G--T--TTA--M
HIVJH3 G-TA~-TGT-CA-T--Tn--CA--------GC---GG-G---------GT-C--A--A--TTA--M
HIVALA1 G-TAti-TGC-CA-C=C-CA--CA--------GC---GG-G---------GT-A--G--G--TTA--U
HIVBAL1 G-TAGC-TGC-CA-TGCC-CA--TC --------cC--- G. GT--------GT- GA-G--G -. TTA--GA

HIVJRCSF G-TAGC-TGC-TA-TGCC-CA--TA -.------ ~---ffG.AT -------- AT-M--G -- G-- GTA--M

HIVOYI A-TA=-TGC-m-CtiC-CA--TA--------GC---ffi-G---------GT-A--G--A--GTA--M
Hxvsra G-TACC-OGC-CA-CGCC-CA--TA --. ---.. AC. -- G- GT--------GT-M-- G--G --GCA--M

HIVNYWC A-TMT-=C-TA-=C-CA--TG--------=---W-G---------m-A--G--G--=A--M
HIVSrlf2 G-TffiT-fiT-TG-WCC-TA--TA--------ti---W-G---------AT-A--G--G--WA--AA
HIVJrL G-TAGT-TGC-TA-CGCT-CA--TA -.. ----,. Gc---G. AT--------AT-M-- G--G--GTA--M

HIVCK4 G-TAGC-TGG-TA-TGTC-CA--TA --.-----Gc---A-A- ----- .-. GT-A.. G--G TAGMA-. M

HIVSF33 G-TAGC-TGC-CA-CGCC-CA--TA -.. ---.. Gc-.. AG. G- --.. ---. GT-A--G--a TAaTA .-M

HIVHAX G-CAGC-TGT-CA-TACT-TA--TA -... ---. Gc---A-A ------ --. GT-A--G--GTAGMA--M

HI VADA &TA~-TGC-TA-TG~ -CA--TA--------GC---M-G---------GT-A--C--C--GTA--M
HIVWJZ G-TGGG-TGC-TA-TGCC-TT--TA ---. --.. Gc---C-C--- ------ GT-A--o--a TAaMA--M

HIVnF C-TAGC-TGC-TA-TACC-CA--M ---. ---. Gc-. -Aa. a- --------AT-A--a- -a--acA--M

CON8EHSUS2AtThcTTWTTgALaCca tAGCAaTWCACTAWTaagC~ Ati~TA=gWATWMaTAgCAChM
HIVBLI -G-- GC---T--G-Ta-CAT -- --A------------AGG- O-C---- --As--------A--AT- -A--
HIVZ2Z6 -G--CC .---- .G-TA. cAT --. .A ------- .---- A~. a.c .-. .--. c---- .-. -A-- GT. -G --

HIVNDK -G--GC ------G-TA-CAT----A------------Am-G-C-------G--------G--GT--A--
HIVJY1 -T--GC ----- uA-TG-CAC----A -------- ----AGG-G-C-------A--------C--AT--G--
HIWAL -T--GC------A-TA-CAC----A . ..--- ..--- .MT - c.c. -----. c ------- .A--GG - -A --

HIW455 -T-. cT------G. cG. fGT-. --G . . ..--- .--. .GGT-G. T .-.----c-- ----. .A--c G.- A.-

HIVZ321 -T--AT ------G-TA-AGT----A------------ACT-G-C--,.----G--------G--GT--A--
SIVCPZ -TA-GCC --. --G-TG. Mc---TT-T ------- -A. MG. T.c-. ---. M. A------G flTTT-A-G

CONSENSUS1 gAqct tlTAGaGct ATt ct ctitiTaCcTaqM_aTaAGMMC= TT@M=gcCWXta ~●g
HIVMI G-GCY7G ---A-CTA-TCGCC-C--A-C-AG----A-A-----G-----G------ATT----TA---
HIVHXB2R G-GCTTC--- A-CTA-TCGCC-C--A-C-AG----A-A-----G-----G------ATT----TA---
HIVNL43 C-GCTTA--- A-CTA-TCKC-C--A-C-AC----A-A-----G-----G------ATT----TA---
HIVWrA a-GcTTA--- A-CTA-W=C-C--A-C-AG----A-A-----a-----C------ATT----TA---
HIVMN a-acme ---A -CTA-TCTCC-C--A-C-AC . . .. A. A-.... . . . . . . . . . . . .. CCT. .. TATA. . .
HIVBRVA G-GCTTT ---A-CTA-CCTGC-C--A-C-AG . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..acT . . .. AA...
HIVSC a-GCTTT--- A-CTA-~TCC-C--A-C-AC----A-A-----a-----O------OCT----M---
HIVJH3 o.~TTT- .-A .cTA-TcTcc. c- -A. c. Ac ---- A. A--. . . . . . . -- G-----. cm ---- TA---

HIVALA1 a-ocrrT--- A-CTA-=WC-C-- A-C-AG----A-A -----G -----C ------OCT----TA---
HIVBAL1 a-acTaT--- A-CTA-~~C-C--A-C-AG----A-A-----C-----G------OCT----TA---
141VJRCSr a-aTTTA ---G-CTA-TCTCC-C--A-C -AC ..-- A. A- . . ..G .-- .-a...... GCT. . .. TA. . .
141VOY1 a.~TTA---A .cTT. TcTcA.T .- A.c. AG...- A-A--. --G..- --c.. ----GcT ..-. TA. -.
HIVSr2 G-GCTTA ---A-CTA-~TCC-C--A-A-AG----A-T-----G-----G------CTT----TA---
H[\~y5ca G-hTTT(J--- G-GTA-CCTCC-T--C-C-AG----A-A-----A-----A------CTT----TA---
HlVSr16? G-ATTW --- A-CTT-TCTCC-C--A-C-AG----A-A --- .-G---.-T .---. .Gc T--- .TA .-.
HIVJFL C- ATTGG- --A-CTA-CCTCC-C-- A-C-tiT----A-A-----G-----A------GCT----TA---
II IVCDC4 G- ATTTA--- A-CTT-TCfCC-C-- A-C-AG----A-A-----G-----C------GCT----TA---
llIvsr3.T O-GTWG---A-CTA-TCTCC-C--A-C-AC----A-A-----G-----T------GCT----rA---
II IVIIAN G-GCTTG--- A-CM-TCTCC-C -- A-C- AG----G-G---- G----- G------a CC---- TK---
HIVADA G-ATTTA ---G-CTA-TCTCC-C -- A-C-AC----A -A-----G-----G------CTT----TA---
II IWF4JZ G-ATCTG---CTATT ATCCCC-A--A-C-AG----A-A ----. (;-.---u.- ---. GcT. --- TA-- -

NIVRT G-ATTCT--- A-CTT-TCTTC -C-- A. C- AG----G-A-----G - ----A------GCT ----TO---
CONSKNIUS ? qAgcT7qt AGAGCTaTTCT7 7ACbTACCcAqAtGAaTa ACACAuGGcTTaC.~ GuqcTTTqCTa ●■■

IIIVCLI G.5C-TGr-.--. -u... -TA..A--..C .q.A--A-A-----G--C--A-----aTc---A--T---

HIVZ2Z6 O- flC-TOC------n----TC--A----C-C-A--A-A-----a--C--A-----WT---a--T---
lllvNr)n fl-(lC-TITC------ C----TA--A----C -tl-A. -A-A . . . ..(I. .c. -r, . . . ..r*T . . . . . . . . . .

II IVJYI G-(: C-TTT.. ----(; -.. -T(:..A---- C-G-C --13-A-----(1--C --(l -----(iilC---A--A---
II IV14AL O- TT-GGT------A---- f:(:--A----T-G-A--A-T -----( ;--C--C -----r& C---a--A---
NIVU433 C- AT-ll(;T------A ---. CA-- A----T -O-A-- A-C----- A--C --A-----CdC---G-- A---
Illvz.lzl U-GC-GOT------T ----CA--A----A -(; -A-- A-C-----G --A--A -----AaC---a--A---
SIVCPZ TTACACTT--- AT-A --A(;AA--A-(:--T -(lGC-CA-A----- A--lk-(; ----- A[;C---A--T---

2
2
2
2
a
z
2
2
a
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
a
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2
2

2
2
2
2
2
2
2
a
2
2
2
2
2
2
2
2
?
2
2
2
?
a
2
?
2
2
a
2
a
1
1
1

467
Sls
501
497
497
503
491
503
936
4a2
Soo
479
500
500
4a5
476
4as
939
491
500
494
476
330
402
494
494
413
524
512
503
503
497

334
5a6
9-II
563
565
571
5s9
571
604
590
3ba
541
sta
5bS
553
544
336
601
539
5ha
367
544
5 w
4b”l
362
56J
341
592
5s0
3“11
371
365
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HIV=l NIIF

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVNL43

HIVBRVA

HIVSC

HIVBAL1

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVSF162

HIVSF33

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVNDK

HIWAL

HIVU455

HIVZ321

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVNL43

HIVBRVA
HIVSC

HIVBAL1

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVSF162

HIVSF33

HIVHAN

HIWIF

CONSENSUS2

HIWLI

HIVNDK

HIWAL

HIVU455

HIVZ321

SIVCPZ

CONSENSUS1

ltIWAI

IIIVNL43

HIV13RVA

HIVSC

IIIVIIAL1

HIVJRCSF

Ii IVOY r

IIIVSF2

I11VSF161
IIIVSFII
IIIV}IAN
lllVIIF
(:ONSRNSU72

Illvltl.1

IIIVNI)K

IIIVHAI,

111’/114 ?’)

111’/7. 1/1

.i:qJI’l’L

ATGGGtGGCMGTGGTC~?gtaqtatgq?tGgATGGcCtgCtgTMGCgWGM'~AgaCgAqCTq
. . . . . T ---------------AGThGTGTGGTT-G----C-TA-TG-----G--------AGAcG-G-- .
----- T ---------------AGTAGTGTGATT-G----C-TG-TG-----G--------AGACG-G---

T----- --------- ------ . . . . ..ATGGCT-G----T-CA-TG-----G--------AGACG-G--G

----- ---------------CGTAGTGTGGTT-G----C-TA-TG-----G--------AGW-A---G

----- ---------------AGTAGTATAGTC-T----C-TG-TG-----A--------AGUG-A---T
----- r ---------------CATAGTGTGCCT-G----T-TA-TG-----G--------AGAcL ‘G--G
----- T ---------------TGTAGTATGMG-G----C-TA-TA-----G--------MGCG-G--G
----- T ---------------CGTAGTATGGGT-G----T-TA-TA---- .G--------AGACG-G--G
----- ‘c---------------CAT. ..ATGAGT-G----T-AG-GG-----G--------AAACG-G--G
----- T ---------------AGTMMTG. ..-G----C-TG-GG-----G--------WGCG-G---
----- T ---------------TGTAGT. . . . ..-G----C-TG-GG-----G--------AAACA-G--G
----- T ---------------AGTM=TGGT-G----C-TG-TG-----G--------CW-G---

ATGGGTqgCAAgTGGTCAAAaaqtaq?at@ ?GqAXGCCTgc7aTaAG@~_TaAGa ?aAACt?
GG A-------------- --- AAG'TAGTATAGTG-G-------GCTA-A---G-------A--MG---T.

------ GG---A -------- MGTAGTTTAGTT-G-------GGTA-MA--G-------A--MA---T.

GGG. . . . . . . . . --------MGTAGCATAGTA-G-------ti~-T---G-------A--ACG---T.

GG G---------- . . . . --- AAAGAGCAGAGTG-A-------GAGG-T---A-------G--AGA---T.
---..- U---G--------G. . . . . . . . . . .. -G-------GGAA-GCA-CC------A--GCA---CC

-----AAC---A ----- T--MGTAGTCTGGTA-G-------GAGG-C--MG------A--GM-G-T.

agc???77????7??7?l?7t??77t7?7????7???l?t?GAGCCACCAEAGatGGgGTgGUGCAGt

. . . . . . . . . . . ., . , . , . . . . . . . ,. . . . . . . . . . . . . . . . -------------AT--G--G-------C

. . . . . . . . . . . . . . ..,.!., . . . . . . . . . . . . . . . . . . . -------------AT--G--G-.------T

AGcCAGCAAGGGAAAGAATGAGACGAGCTGAGCCACGAGCT- ------------AT--G--G- ------T

. . . . . . ,,. , , ., . . . . . . . . . . . . . . . . . , . . , . , , , . . . -------------AT--G--G-------C

. . . ., . ., , , . ., . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , , . . . . . -------------AT--A--A-------T

AGCCAGCAACAGATAGGGTGAGAC~. . . . . . . . . . ..ACT-------------I’A--G.-G-------T

AGCTA . . . . . . . . . . . . . . . . .. CAG . . . . . . . ..CChCCT -------------M--G--G-------C

AGCCA . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . CGAGCT-------------AT--G--G-------T

AGCCA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . ..GCT -------------AT--G--G-------T

. , . . . . . . . . . . . . . . . . . . ,. , . . . . . . . . . . . . . . . . . . -------------AT--G--G-------C

AGCCT . . . . . . , . . . . . . . . ., . . . . . . . , , . . . . . . . . . . -------------AT--G--G-------C

, . . ., . , , , , . . . . . . . . . . . . . . . , . . , , , , . ., . . . . . . -------------ha--G--C-------C

777?? . . ., . . . . . . , , . , , , , . . . . . . . . . . . . . . . , 7?lcctaCAqCAGcAqaaGGaGTAGGAGCAGt

. . . ,. . . . , . , I . . . , ,, , . ,. . . . . . . . . . , , . , . , , . , , AATC--G---C-SCT--C----------T

. . . ,. , . . . . . . . . . . . . , . , , . , , , . , . . . . . . . . , . . . . GATC--G ---C-GAT--G----------T

, , . . . . . . . , . . , . . . , . , , . . . . , . . . , , . . . ., . , . . . . CCCC--A---A-AAA--A----------T

, , . ,, . , . . . . . . . . . . . . . ., . . . . . i . . . . . . . . . . . . . CC’TG--G ---C-MA--A----------T

CTCCA. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..GCAGAAC--C---C-GAA--A----------C

,.. , m, . . , . . , ., , . , , . . . . ... . . . . . . . . . . . . . . ..ACTA--G---C-GAG--A-------A--T

ATCTcGaGAC. . . . . ..,,.., ,. .cTqqAaAAACATGGAqCAaTCACaAGTAGcAAtACAqCAqCTAct
----C-A--- ..,, , ,,,..,, , ..C-GG-A---------T--A----A-----C--T---G--G---CC
----C-A--- . . . . . . . . . . . . . ..C-AG-A .----.-.-G--A. ---A---..c..T- --G--G---AC

---C-A ------- . . . . . . . . . ,,C-GG-A---------C--A----A-----T--C---G--G---CC
----C-G ------- . .,.. ,, . . ..GGGA-A --------- rS--A.---T--..-c..T --.c--G--.Ac

----A-A --- . . . . . . . . . . . . . . ,c.GG-A ----- .---G--A--- -A-----c--T ---G--G---AC

----C-A--- . . . . . . . . . . . . . . . C-GG-A --------G--A----A-----C--T---G--G---CC
----C-A--- . . . . . . . . . . . . . ..C-GG-A---------G--A----T-----C--T---G--G---~.T
----c-A---. ,,, . . . . . . . . . ..C-GG-A---- -----T- -A----A-----C--T---G--G---CT

----C-A . . . . . . . . . . . . . . . . . .7-W-A---------G--A----A-----T--C ---G--G---AT

----A-A---, . . . . . . . . . . . . . ,C-OG-A---------T--C----A----.C--T---G--G-- -CT
----C-A---. ,,. , .,,. ,,,, ,,c-(;A-A---------(;--A----A-----C..-T---G- -A---AT

----c-A--- . .,, ...,,.,. ,. .C-(;C-G---------A--A----A- -.--C--T---(:--G---AT

ATCT~dA(iAt.lt I?ltlttlll’11 ttTa[;al AAti~aTr;ll~(iCAatC~CAA(;t!AC~A~T~l!Atlt~A&t:TAttT

WM- --((!,-,,, .,,.,.... . . . ..C-G-AA--AI.A---AT---AT- A--- -T--C-A-A--(AG--AG--(:-
. ..-.( . . ..(. ,m,, , ,,, ,,, ,...( ‘.f;.AA.-A(oA -.-r,-..AT. A----T.-C. A.A-.(;--A[; --(o.

.-.,.. A .- -T~;f’h,:l”Arl”l’I’M(;ATT -AAT .-A’r(;---A- .- fX!-fi---- f”-- f”-(; -l:-- I;--(; (’--A-

-----A---,,, ,,, ,,, ,,,,. ., I’A-AT. ,ATA---A-- f,”r A. . --(---T-A-A-- r- -T1.--f’

-A. r . . . . . . . . ..r . . .. T-A!’T I;(”A. . ,A--Ar r -- -tv-.t’ .A.t--t. .-At.. A-

1’ I;AAI; I“. , . , . . . . , , . . ,,” A AA-,iA!”A,” -A . rAr A 1’ 1’ f; At”A 1’! .I,AI; .I,

68

69

69

64

69

69

70

70
70

67

66

64

69

65

69

69

69

69

50

69

100

90

90

134

90

90

128

113

110

104

95

Jo

9E

94

9E

9e

Qe

98

95

90

155

151

153

ln9

151

151

lul

16U

165

139

150

151

191

149

1’)1

1+1

: (Ill

1 “)1

i ,,1)

:’, !
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HIV-1 NEF

CONSENSUS1

HIVIAI

HIVNL43

HIVBRVA
HIVSC
HIVBAL1
HIVJ’RCSF
HIVOYI

HIVSF2

HIVSF162

HIVSF33

HIVNAN

HIVRP

CONSENSUS2

HIVELI

HIVNDK

HIVNAL
HIVU455
HIVZ321
SIVCPZ

CONSENSUS1
HIVLAI

HIVNL43

HIVBRVA

HIVSC

HIVSAL1

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVSF162

I{IVSF33

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

IIIVNDK

IIIVMAL

IIIVU455

IIIVZ371

SIVCPZ

MtGCTGaTTGtgCCTGGCTAGAAGCAcAa 77????GAGGA?GhgGA@LgGGtTTTCCAGTCAqACCtC

--T----C---TG --------------C-A. . . . ..-----G--G--TGTT--T----------C---T-

--T----C---TG --------------C-A. . . . .. -----G--A--TGTT--T----------C---T-

--T----A---TG--------------C-A. . . . ..-----T--G--TATT--T----------A---T-

--T----A---TG--------------C-A. . . . ..-----G--G--TGTT--T----------G---T-

--T----A---TG--------------C-A. . . . ..-----T--A--TGTT--T----------G---T-

--T----A---TG--------------T-T. . . . ..-----T--G--TGTT--T----------G---T-

--T----A---TG--------------C-A. . . . ..-----T--A--TGTT--T----------G---T-

--T----A---TG--------------C-A. . . . ..-----G--A--TGTT--T----------G---T-

--T----A---TG--------------C-A. . . . ..-----C--G--TGTC--C----------G---T-

--T----A---TG--------------C-A. . . . ..-----T--G--TGTT--T----------A---T-

--C----C---TG--------------C-A. . . . ..-----A--G--AGAT--T----------G---A-
--T----C---AGAGGAT---------C-AGAGGAT----- T--G--~~~T--T----------G---T.

AATgcta?tTGTqcctggcLgGAAqCaCaAga? . . . GAq??7GaqGAqGTaGGCTTtCCAGTcaGaCC ?C
---GCTGAC ---GCCTGGCTA---A-A-GAAAA. ..--GAGC-AC--G--T-----T-----CA-A--C-
---GATACC ---GCATGGCTG---A-A-GAGAG. ..--GAGC-AG--G--T-----T-----’CA-A--T-
---GCTAGT---- . . . . . . ..---C-A-C-GAA. ..--AGAG-AG--G--T-----T-----CC-T--T-
--.GCCAGT---GCCTGGCTG---A-G-A- . . . . ..--GGU-GA--C--C-----C-----TA-G--A-

---CCTGAT ---GCCTGGTTG---G-A-A-GAG. ..--G’TCA-AG--G--T-----T-----CA-A--A-
---CMACTCTAGCTI’GGCTA--GGAMTG. . . . ..--cAAT-AA--A--A--A--C-----AA-A--A-

AGGTACCtTTMGaCCaATGACttaZAagGcAGCT7TAGATcTTAGCCAcTTTTTaMagAAaAGGGGGG

------- -----A--A-----TTA--AG-C----G-----C-------C-----A--AG--A-------T

------- -----A--A-----TTA--AG-C----G-----C-------C-----A--AG--A-------T
------- -----A--A-----CTC--AG-CT --..G---- -c------- C----.A--AG --A------ -

------- -----A--A-----TTA--AG-C----G-----C-------T-----A--AG--C-------T
------- -----A--A-----TCG--GT-C----A-----C-------C-----T--GA--A-------T
------- -----A--A-----TTA--AG-C----A-----C-------C-----A--AG--A-------T
------- -----A--A-----TTA--AG-G----T-----C-------C-----A--AG--A-------T
------- -----A--A-----TTA--AG-C----T-----A-------C-----A--AG--A-------T
------- -----A--A-----TTA--AG-C----T-----C-------C-----A--AG--A-------T

------- -----A--A-----TTA--U-C----T-----C-------C-----A--AG--A-------T

------- -----A--A-----TTA--AG-G----T-----C-------C-----A--AG--A-------T
------- -----G--T-----TTT--AG-C----G-----C-------C-----A--AG--A-------T
AGGTACCTtTaAGACCAATGACLTatMaGtaGCTtTtGATCTcAGCcaCTTTTTMMGMMGGGGGG
--------T-A-----------T-AC--A-M---C-A --.--c.-.cA ---------- ---------- -

--------T-A -----------T-AC--A-M---G-T-----T---CA---------------------

--------T-A -----------T-AT--A-GA---T-T-----C---CA---------------------
--------T-A -----------T-AT--G-CA---T-T-----C---TT---------------------
-------- C-(; -----------C-TT--G-GT---T-T-----T---TT---------------------
----T..AACG -----------T-AT--A-CA---T-T-----TTCACA---------------------

3’ LTR -> (for moro lnformLlon, sno the I,TR ●liqnrwnt)

Consensus ACTGGAaGGGcTAaTttacTCcCaaaaAAGACAaGA(,ATcCTTGATcTGTmaTctAcCACACACAA(;GC

I{IVIAI ------ ---C--A-TCAC--AACGAAG------A--T--CA ------c--- ---A-cT-c --------- ---

HrvNL4J . . . . ..A.-.A..A.TcAc .-c.hAAG---.--A--T. -c----..c--...A.cT .c------------

llIvnMvA ------A---A--A-TCCC--C-AACA---- --A--T--C------T-----G-CT .T------------

IIIVSC ------ ---C--A-,CACA ..r:.A~,A~, . . . . . .A..T.-c...-..c . . . ..A.cT-c.. ----------

llIVllALl ------A---C-- A.TCAc--C. AAAA<----- A.-T--c<--- ---T-----[; .cT.c ----- -------

lllVJW!iF ------A---(:--A-TTA[;--A-A(;M------A--T--C------C-----A-C"<-C------------

IIIVOY1 ------ ---C--A-TTAC--C-A(;AA------A--T--T------C-----(;-CT-T------------A

Iilvsrz ------ ---C--A-TTG(;--AAA(i(A------A--6--C------C- ----A-CT-C ------------A
IIIVSF162 ------ ---T--A-TTAC--C-AAM------A--T--(:------C-----A-CC-C------------A

Illvsrll A------ ---r: --(;-TTA(:--C-AAAA------A--T--(----- .-(:-.---A-CT-C ------------

IIIVIIAN ------A---A--A-TTCC--C-CAAA--- ---A--(;--1:-----I:-----G-I:T-c------------

IIIVMF T------ ---C--!:-r;TT(:--Af;AAAA- -----A--T--(C..-----C- ----11.TT-(:--------- ---
I:[)NSEN!;II!+J A(’I’(:I: AI I, I: f;,, 1’A41”Tl ,lil I’(:I, ~fl, IAAd A[; A(:AAf; AaAT(’l:Tll; Al [. T,l Tf;[; i; T[:TAf, r,A!, A(:A1. AA{; f;t!

IIIVF,I.I A, ..(. .A--l’(;(~. I’AAA--I;------- (;--. -----T--T-- -----I:A-(!-- ------(’
IIIVNI)K -. -A- {’ -A -.”1’,;1;. ,“AA(;-A -... - ,;----- --T .- T-- ---- .AI’A.l’ ----- .-I’

lllVt4Al, r ~ ,;, ~,; ,; ,,,,I,A. A - A - ‘1’ -(, a’[’t’ - [’

II IV I14”)’1 r’ r ~. t.~,, At’A~; A- -- A . 1’ Ii- ~~ ..l,l~(: ---- ~

Illvll;l .1 ,, ~ rA,-, ,,AA,,. A.... . A .1, [; -.-”. .’I’1” 1’ . ..- - I,

‘i I VI’IIX . A . “1’ ,; .rA[3 !’A(; {; !;A. (; . . . (, . . ..~l’.l’. . (

210
217
217
253
217

217
247
232
229
223
214
217

223
210
220
220
226
217

217
217

207
207
207
323
207
207
317
J02
299
293
284
207
293
279
290
290
296
207

201
201
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CONSENSUS1 TAcTTCCCTGAtTGGCAGMcTACACAcCAGGgCCA~GatCAGATaT7CCACTGaccTTTGGATGGTGC
HIVMI c-- -------- -------- ------C----G------GT-----A-. ------ACE ------------T c

HIVNL43 c-- -------- --------C------C----G------GT-----A-.------ACC------------T

HI VBWA c‘- -------- -------- ------C----G------GT-----A-. ------ACE ------------T c
HIVSC c‘- ‘------- -------- ------C----G------AT-----A-C------TGT------------T c

HIVBAL1 c‘- ‘------- -------- ------C----G------AC-----T-. ------ACE ------------T c

HIVJRCSF c T c GA-- -------- .-- . . . . . . . . . . . . . . . ------GT-----T-.------ACC------------

HIVOYI --T------ --T------ --c------ c-.--G--- --.AT---- -A------- -TGc ----- -------

HIVSF2 c-- ‘------- -------- ------C----G------AT-----A-. ------ACE ------------T T

HIVSF16Z c T c CG. . . . . -- -- - ------ -- -- ---- . -- - ------AT-----A-.------ACC------------

HIVSF33 c T c cc.- -------- -------- . . . . . . . . . . ------GT-----T-.------ACC------------

HIVHAN c T c. . - . . . . - . - . - . -- . - - -- ---- C----G------GT-----A-.------ACC------------

HIVRF c c c CG-- -------- -------- ------ . . . . ------ AC-----A- .------ACC ------------

CONSENSUS2 LLCTTCCCL~TTGGCAqMcTACACACCAGGGCCA~gAtcAGATac.CCACTqaccTTtGWTGGTGC

HIVELI AT------T--------A--C --------- --------G -TC----AT .-.---mcc --T------ ---

HIVNDK AT------c ------ --G--c --------- --..----G-Tc.---Ac ..--..GAcc.-T-. -------

HIVNAL TA------T --------G--T -----------------G-TT----TC.-----GACC--C---------
HIVU455 TT------T--------G--T --------- ------.-A -Tc----~ .-.--.AAcA --T------ ---

HIVZ321 TT------T --------c--c ---------- -.----.-G.cc---.Ac .-----GTGT--T -------- -

SIVCPZ TT------T--C-----G--c------A----A-----A-CA----TC. -----cTGT--T ---------

CONSCNSUS1

HIVLAI

HIVNL43

HI VBRVA

HIVSC
HIVBAL1
HIVJRCSF
HIVOY1

HIVSF2

HIVSF162

HIVSF33

HIVHAN

H1VR?

CONSENSUS2

HIVELI

HIVNDK

HIV14AL

HIVU453

HIVZ121

SIVCPZ

<- NFAT-1

TtCMGcTAGTACCAqTtqAqCCAGAqaaqqtaGM~qqccaacqaaqqaGA~CaaCaGctTGTtAC
-A----C --------G-TG-G-----TMGGTA-----GGCCUTWGGA------AC-A-CT---T-.

-A----C --------G-TG-G-----rMGGTA-----GGCCUTAmGm------AC-A-CT---T--

-T----c --------G-TG-G-----GAAGATA -----GGccMTGMGGA ------M-A- TT--.T.-

-T----C --------G-TA-A-----GmGATA-----AGCCUTGtiGw------ti-A.CT.--T-.

-T----C --------G-TG-C-----GMGGTA-----GGccUTGMMA------ti-T-CT---c--

-T----c --------G-TG-T-----GMGGTA-----~CCmTGuGGA------M-T-CT---T.-
-T----T--------A-GG-T-----ccAGGTA .----GGccAAc~GGA ------M-A -cT---T--

-T----? --------G-TG-G-----Gti~TA-----GGCCMTGMGGA------ti-A-cT---T--
-T----C --------G-TG-T-----TTATGTA-----mccMTGcAGu------u-A-CT---r--
-T----T ‘-------G-AG-G-----GAAAGGCCMTGMGGACMTGMGGA----- -M-A-CT---T--

-T----T --------G-TG-A-----T. . . . . .-----A.. . . . . . . . . .. ------AG-A-CC---T--

-T----C --------G-TG-G-----TMGGTA-----GGCCACTGMGU------M-A-CT---T--

TtcaAGcTAGTACCAqTtqaTCCA?aqGAaGTAGAqMaGccAcTqaAqGAGAGaaCMCtGccTqtTAC

-ACG--C --------G-TGA---- CA?--G-----A--A-AC-C-GA-G-----AC----A-CT-GT---
-Tee..c.----..-G-TGA- .-.cAG.-G -----A--G-CC-C-GA-A-----GA----T-CT-GT---

-TTA--T --------A-GAG----GAG--A -----G--C-CC-A-GA-G-----M----T-TC-GT---

-ACA--C --------[;-TGA----GcT- -A-----cT-c-GG-G-GG-G-- ---AA----A-Tc-Ac---

-TCA--C ‘-------G-TGA----AAA--A -----G--A-CC-A-AC-G----.M----T-CC-GT---
-TcA-Ac----6-- CC-GACAGAGGAGC-G -----AC-A-CC-A-GA-G--- -TM----T-CC-GT-G-

426

426

426

462

426

426

456

441

438

432

423

426

432

418

429

429

435

426

426

426

496

496

496

332

496

496

526

511

508

502
493
470
502
4f17
499
499
505
496
496
496



tllV=l NEF

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVNL43

HIVBRVA
HIVSC
HIVBAL1

HIVJ’RCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVSF162

HIVSF33

HIVHAN

HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVNDK
HIW4AL
HIVU455
ilIVZ321

SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVIAI

HIVNL43

HIVBRVA

HIVSC

HIVBAL1

HIVJRCSF

HIVOYI
HIVSF2
HIVSF162
HIVSF33

HIVHAN
HIW4F
CONSENSUS2
HIVELI
IIIVNDK

IIIVMAL

HIVU455
HIVZ321
SIVCPZ

NFAT-1 ->

AcCCtatgaGCCtGCATGGgAtqMtGACcCqGAGAaaGMGTgtTaqtqTGGAaGTTTGACAflcqcCT

-C--TG%A---T------A-TG--T---C-T----GA-----GT-AGAG----G--------G-CGC--
-C--TGTGA---T------A-TG--T---C-T----GA-----GT-AGAG----G--------G-cGC--

-C--TATGA---A ------A-TG--T---C-G----GA-----GC-KAG----G--------G-cGC--

-C--GATGA---T ------G-TG--G---C-G----GA-----GT-AGAG----G--------A-cGC--
-<-.TATGA---T ------G-TG--T---C-G----M-----GT-AGCA----A--------G-AGC--

-C--TATU---A------A-TG--C---C-A----AG-----GT-AGTG----A--------G-MG--
-T--TATAA---T ------G-TG--T---C-A----U-----GT-AGTG----A--------G-CGC--
-C--TATGA---T ------G-TG--G---G-G----U-----GT-ETG----G--------G----
-C--TAT~---A------G-TG--T---C-G----U-----AT-AGTG----G--------G-EC--
-C--TATGA---T ------G-TG--G---C-G----U-----GT-hGTG--..-A--------G-ChC--
-C--TGCGA---T ------G-CA--G---A-G----~-----GT-WG----A--------G-CAT--
-C--TATAT---T ------G-TG--T---C-A----M-----GT-AGTG- ---A--------G-CGC--
ACCCtAT?tGCCAgCAtGGAaTq~qGAcgc?GAgAgAgMGTGtTUtqfiGAagTTTgACAGcaqcCT
----T--AT----G--T ---A-G--G--CCCG--G-G-C-----T---M----GA---A----CAGA--

----T--GT----G--A ---A-G--G--CCCG--G-G-C-----T---TG----GA---A----CAGA--

----T--TA----A--T---h-G--G--CGCA--A-G-G-----C---M----AG---G----CAGC--

----T--AT----A--T ---G-A--T--TGM--G-A-G-----T---TG----AG---G----TACC--
----c-. .G--.-G--T ---A-G--T--TGAT--A-G-G-----T---TG----AG---G----CTCC--

-T--C- ~-T--G--T--GA-G--A--TGAG--C-A-G-G--CT-WTC---CGC---G----CAGG--

<- IL2/NRE ->

<- NRF ->

aGCATTtCaTCACatqGCCCGAG~ccGCATCCGGAGTaCTaC~agACTGc? 71

A -----T-A----GTG--------GCT-----------A--T---GA----C***

A -----T-A----GTG--------GCT-----------A--T---GA----C***

A -----T-A----ATG--------GCT-----------A--A---U----C*"*
A -----T-A----ATG--------TCT-----------A--A---AG----T*'m
A -----C-A----GA*--------A* **
A -----G-A----GTG--------GCT-----------A--A---GG----C'"*
A -----T-G----ATG--------GGT-----------A--A---AG----C***
A -----T-A----ATG .--..---GCT-- -.-.-----A-.A- --AG----C=**

G-----T-A----ATG--------GCT-----------A--A---AG----C'''
A -----T-G----ATG--------GCT-----------A--h---AG----C***
A-----T-A----AAG --------GET ..-...-----A --A-.-AG--- -C_*W

c -----T-A----GTC--------GM-----------A--A---AG----C***
●GCActdaaaCACa ?aGCccqaGAqctgCATCCGGAGTCCTAdAAgAC 7G

A ---TTTGAG--- AAG--CCGA--GATT----------T---C---A--**’
A---CTTGAG--- AAG--CCGA--GCTT----------T---C---G--T-C*”’
A ---CTIWGA--- AGA--CAGA--ACAA----------A---C---G--T-C8**
G---TTMAA--- AGA--TTAT--CCTT----------T---T---G--** ●

A-.-cG~AcTA.cTA- -Cc~--GATG---- .-----T---C---G- -~s~

7--CTTMGA--TATT-.CAGA--ACAA----.-.---A---c.-.G.-*W e

621

621

621

657
621
594
651
636
633
627

610
603
627
607
621
624
630
610
618
610

566
566
566
602
566
566
596
581
570
572
563
540
572
555
569
569
575
566
566
566

[.A-f,!)
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HIVI \I

LOCUS

DEFINITION

ACCESSION

sOURCE

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

COUHENT

BASE COUNT

ORIGIN

HIVLAI 9229 bp US-RNA

Human inununodeficiency virus type 1, isolate LAX, complete

gqnome [original l.AV-l; formerly HIVBRU).

K02013 r4641e6-190 M64194-199 F164203-223

Human irmnunodeficiency virus type 1 (HIV-l), isolate MI proviral

DNA clone lmnbda-J19 (Infectirws Clone available; formerly HIVBRU).

1 (ba~es 1 to 9229)

Wain-Hobaon,S., Sonigo,P., Danos,O., COle,S. and Alizon,H.

Nuclaotida aequencm of the AIDS Virus, LAV

Cell 40, 9-17 (1985)

2 (bases 1712 to 1749; correction of [1] in gag-pol cds)

Alizon,t4i, Wain-Hobmon,S., Hontaqniar,L. ●nd Sonigo,P.

Genetic vtriabllity of tha AIDS virus: Nucleotido ●quencm analysis

of two isolates from African patlants

Cell 46, 63-74 (1986)

3 [qaq, t~t-rev, ●nv VI ●nd .nv v3 roqions of LAI samples)

Waln-Hobson,S., Vartanian,J.-P., Hgnry,M. , Ch.nein@r.N., Ch.ynier,R.,

Oelas3us,S. , Pedroza Htrtins, L., Sala,14., Nuqeyre,14.-T., Guetard,O. ,

Barre-Sinoussi,F. And 140ntagnier, L.

LAV revisited: origins of the early viral HIV-1 isolttes from

Institut Pastaur

Science 2S2, 961-964 (1991)

Tho original MV, sometimos called LAV-1 to distinguish it from

HIV2(LAV-2) and formerly de~iqnated HIVBRU, 1s now dmsiqnaced HIVLAI

to reflect the findinq that it originated with the French AIDS

patient LAI (and not the patient BRU) ●s explained in [~]. An infac-
tlous clone of this virus has been constructed by Keith P-den, NIH-

NIAID, Bethe~da, 301-496-6730. HIVNL43 1S tlso ●n infectious clorm

having for its 3’ half ● clone of the LAX iaolata. The tat mquencm

for the L20 clone is ●vailabla (seo 1909: I-A-$4 ●nd followinq pagas

in this rolaase drawing upon PCR-qanmrated oaqtmnc. sots [31).

All LAV, BRU ●nd IIIb viral samples ara now believmd to have bean
derived from this source, MI [3J; virus.m from th. person BRU arc

now deslqntt.d HIVJB.

3289 ● 1656 C 2232 q 2052 t

Cap slto of qanomic RNA.

1 GGtctctctq qttaqaccaq atttgaqcct qqqaqctctc tqqctaacta qqgaacccac
mRNA start->

61 tqctcaagcc tcaataaaqc ttqccttqacj tqcttcaagt aqcqtqtgcc cqtctgr.tqt

<- R rpt

121 qcqactctqq taactaqaqa tccctcagac ccttttaqtc ●qtqtqqa~a ●tctctagca
<-LTR

101 qtqqcqcccq aacaqqqact tqaaaqcqaa ●qqqaaacca qaqqaqctct ctcqacqcaq

<- lys-tRNA pbs

241 qactcqqctt qctqaaqcqc qcacgqcaaq aqqcqaqqqq ●qqcqactqG Tqaqtacqcc

major 5’ -j Ii
301 ●aaaattttq ●ctaqcqqaq qctaqaaqqa qaqaqATGqq tqcqaqaqcq tcaqttttaa

qaq start ->

361 qcqqqqqaqa ●ttaqatcqa tqqqaaaaaa ttcqqttaaq qccaqqqqqa ●aqaaaaaat

421 ●taaattaaa acatataqta tqqqcaagca qqqaqctaqa acqattcqca ~tt~~LCCt(J

401 qcctqttaqa aacatcaqaa qqctqtaqac taatactqqq ●cagctacaa ccatcccttc
341 aqacaqqatc ●qaaqaactt ●qaccattdt ataatacaqc ●qcaaccctc tattqtqtqc

601 ●tcaaaqqat ●qaqataaaa qacaccdhqq aaqctttaqa caaqataqaq qaaqaqcaah

661 ●c44aaqt4a qaaadaaqca caqcaaqcaq caqctqacac aqqmcacaqc ●qccaqqtca

’121 qccaaaatta ccctataqtq Caqdacatcc ●qqqqcaaat gqt,icatcaq qccdtatcac

“)8) ctnq~ncttt adht.qc~tqq qt.naafiytaq taqaaqaqaa qqcLttcaqC ccaqaaqLqa

841 t-acccAlqt.t. tI,c:4q(;aLta Lca,Jaaqq#q cC&Cccc4Ca aqatL!.aaaC AC[!aL(lcLAa

701 AcAc,IqLq(~(~ (/(JrJaL.#(,(;,lA or:,l(Jc(:al(;c a.aatqt.taaa dlJAq~C(;ALC aatqa,l(~a+,l
‘)61 ct, (~c,l(l aat i; rlr~al,a,,.l(jl,(l I-41 r,r;a,ltrlc ,tt f~(:a(l(~flcc t.4L!. q(!,ml!(:a (~qc(!’l(j~tfla

I 11:1 (1.,,~,1.l,:[,,i.lt~ !l(j(~.,,, (,1 (J,,c. ,,1 ,,!, ,. A(j,l .1,1 (:( .1(;1 .lr J1 ,1(; [:(:!, L,:,4,1(I ,14 CAA,lI .l,#!lll

1 [1111 rlflal.,~rlt,aaa t a,at,(:(.,l!:(:!.ll(,,,,,,l,ll,+!J!fa(~$,l,ll 114 t .l~a,ll~lll {J{; A1..lal (!l:l,l(j

11,11 ,1.ILL,I,IAI .1.! ,1.4! .lII!, .14c{.4 .ll’jl At .JCI,:[: <t A<;(.,IIJ(:.11 I cl., ~(~,l(:,!l .I ,tl~.t(,!l.a,lrl+l!

1 )(11 ,:.la.4.11~,ill(:[ (,!.1 I ,l,~,lrla,, t .1! ,/! Ar14(:(! lll~f I 1.! .11 ,lA 4.!(!1 1:1,IA(JA ,~f:(’11.lllf:.l.l,j
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1321 ●ttgtaaqac tattttaaaa gcattggqac cagcaqctac actagaagaa ●tqatgacag
13S1 catgtcaggg aqtgggagga cccqqccata aggcaagagt tttg.qctgaa gcaatgagcc

1441 ●agtaacaaa ttcagctacc ataatgatqc aaagaggcaa ttttaggaac caaagaaaga

1501 ttgttaagtg tttcaattgt ggcaaagaag ggcacatagc cagaaattgc agggccccta
1561 ggaaaaaggg ctgttggaaa tgtggaaagq aaggacacca aatgaaagat tqtactgaga

1621 qacaggcTAA ttttttaggg aagatctggc cttcctacaa gggaagqcca gggaattctc

pol Orf -> (NH2-c@rmlnus uncortaln)

16B1 ttcagagcaq accaqagcca acagccccac catttcttca gagcagacca gagccaacag

-> basas ●dded in ravision [21

1741 ccccaccaga agagaqcttc ●ggtctgggg tagaqacaac aactccctct ca9aa9ca99
->

1001 ●gccgataqa caaqqaactq tatcctttaa cttccctcag atcactcttt qqcaacgacc
1061 cctcqtcaca aTMagatag qgggqcaact ●aaggaagct ctattaqata caggaqcaga

c- qaq ●nd

1921 tqatacaqta ttagaagaaa tqagtttgcc ●qgaaqatgg *a*ccaaa*a tgatagggqg
19S1 aattgqaqgt tttatcaaag taagaeaqta tgatcaqata ctcatagaaa tctgtqgaca

2041 taaaqctata qqtacagtat taqtaggacc tacacctgtc aacataattg gaagaaatct
2101 qctqactcaq ●ttggttq m ctttaaattt tcccattaqt cctattqaaa ctgtaccagt
2161 ●aaatcaaaq ccaggaatqq atggcccaaa ●gttaaacaa tggccattqa caqnagaaaa
2221 aataaaaqca ttagtagaaa tttqtacaqa ●atgqaaaag gaagqqaaaa tttcaaaaat
2201 tqggcctgaa ●atccataca atactccaqt atttgccata aagaaaaaag acaqtactaa
2341 ●tgqaqaaaa ttaqtagatt tcagagaact taataaqaqa actcaagact tctqgqaaqt

2401 tcaattaqga ●taccacatc ccqcaqqqtt ●aaaaaqaaa aaatcagtaa cagtactqqa
2461 tgtgqqtgat qcatattttt cagttccctt ●gatqaagac ttcaqqaaqt atactgcatt
2521 taccatacct agtataaaca atgaqacacc wqgqattaga tatcagtaca atqtgcttcc
2501 ●caqqgacgq aaagqatc~c caqcaatatt ccaaagcagc atqacaaaaa tcttagagcc
2641 ttttaqaaaa caaaatccaq ●cataqttat ctatcaatac atggatgatt tgtatqtagg
2701 atctqactta gaaataqqgc ●qcatagaac ●aaaataqag gagctgaqac ●acatctqtt

2761 gaqgtqggga cttaccacac caqacaa~aa ●catcagaaa gaacctccat tccttcqqat
2021 gqgctatqaa ctccatcctq ataaatggac ●gtacaqcct ●taqtgccqc caqaaaa~ga

2081 caqctgqact qtcaatgaca tacaqaaqtt ●qtqgqaaa~ tcqaattqgq caaqtcagat
2941 ttacccagqg attaaagtaa qqcaattatq taaactcctt ●qagqaacca ●aqcactaac
3001 aqaaqtaata ccactaacag aagaagcaqa gctaqaactq qcaqaaaaca qaqaqattct
3061 aaaaqaacca qtacatqqaq tqtattatqa cccatcaaaa qacttaataq caqaaataca
3121 qaaqcaqggq caaqgccaat qqacatatca ●atttatcaa gagccattta aaaatctqaa
3101 aacaqgaaaa tatqcaaqaa cgagqgqtqc ccacactaat gatgtaaaac ●attaacaqa
3241 gqcaqcqcaa ●aaataacca caqaaaqcat ●qtaatatgq qqaaaqactc ctaaatttaa
3301 actacccata caaaaqqaaa catgqqaaac ●tqqtqqaca qaqtattgqc ●aqccacctg
3361 qattcctgaq tqqyaqtttq tcaatacccc tcctttaqtq aaattatgqt ●ccagttaga
3421 qaaaqaaccc ●tagtaqqag caqaaacqtt ctatqtagat qqggcaqcta gcaqqqaqac
3481 taaattaqqa aaaqcaqqat ●tqttactaa taqaqgaaqa caaaaaqttq tcaccctaac
3541 tqacacaaca ●atcaqaaqa ctqaqctaca ●gcaattcat ctaqctttqc aqqatccqgq
3601 ●tt~qamqta aatataqtaa caqactcaca ●tatgcatta qqaatcactc ●aqcacaacc

3661 ●qataa~aqt qaatcaqaqt t~qtca~tca ●ataataqaq caqttaataa ●aaaqgaaaa

1721 gqtctttctq qcatqqqtac caqcacacaa agqaattqqa ggaaatqaac ●aqtd9ataa
3701 ●ttaqtcaqt qctqq~atea qqaaaqtact ●tttttaqat qqaataqaca aqqcacaaqa

3041 tqaacatqaq aaatatcaca qcaattqqaq ●qcaatqqct ●qtqatttta ●cctqccace

3901 tqtaqtaqca aaaqaaatag taqccagctq tqataaatqt caqctaaaaq qaqaaqccat
3961 qcatqqacaa qtaqactqta qtccaqqaat ●tqqcaacta qattqtacac ●tttaqaaqg
4021 ●aaaqttatc ctqqtaqcaq ttcatqtaqc caqtqqa!~t ●taqaaqcaq ●aqttaLtcc
4081 ●qcaqaaaca qqqcaqqaaa caqcatactt tcttttdaaa ttaqcaqqaa qatqqccaqt

4141 ●aaaacaata caLacaqaca ●tqqcaqcaa tttcaccaqt ●ctheqqtta ●qqccqcctq
4201 ttqqtqqqcq qqaatcaaqc ●qqa~tttqq ●attccctac ●atcacaaaa qtcaaqqaqt
4261 ●qtaqaatct atqaataaaq ●attaaaqaa ●attataqqc caqqtaaqaq atcaqqct,qa
4121 ●catcttaaq ●caqcaqtac ●aatqqcaqt ●ttcatccac aattttaaaa qaaaaqqqqn
43E1 qattqqqqqq tacaqtqcaq qqqaaaqaat 4qtaqac4t4 ●taqcaacaq ●c4t4caaac

4441 taaaqaaLta caaaaacaaa 1.!acaa4aat ‘.caa4atttt cqqqtttaLL ●cAGqqacaq
l\ 3’8j

46)1 l.l, h’1’l;t~A.Ia.l ca,la~,,l,l(:,t,l ,IIII,I! rInl I (I 1,11 rIr I,o.t.t, It, .I,IfiI..III,l.tl II .I,III.I! “l”Al;.la
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4741 atagacatca ctatgaaaqc cctcatccaa qaataaqttc ●qatgtacac atcccactag

4801 gggatCJCtag atKgqtaata aC~aCaLAtt ggqgtCtgCa tAcaqgagaa aqag.ACt9gC
4861 atctgcyqtca gggagtctcc atagaatgqa qgaaaaagag atataqcaca caaqtagacc
4921 ctgaactagc mqaccaacta attcatctgt attactttga ccgtttttcA Gaccctgcta

/\3’sj

4981 taaqaaayqc cttattagqa catatagtta gccctaggtg tgnatatcaa qcaq9acata

5041 ●ctagGTagg ●tctctacaa tactcgqcac tagcagcatt ●ataacacca aaaaaqataa

S’sj /\

5101 ●gccaccttt gccta.qtgtt ●cgaaactga cagagrjatag ATGgaacaag ccccagaaga
vpR ntart ->

5161 ccaaggqcca cagagggagc cacacaatga ai4gacacTA Gagcttttag aggagcttaa
<- vif ●nd

5221 gaatgaagct qttagacatt ttcctaqgat ttggctccat gqcttagggc aacatatcta
5281 tqaaacttat gqggatactt ggqcaggagt qgaaqccata ●taaqaattc tgcaacaact

5341 gctqtttatc cat.ttcAGaa ttgggtgtcg ●catagcaqa ●tagqcgcta cccadcagaq
/\ 3’sj

5401 qaqagcaaga ●ATG.qagcca qtaqatccTA Gactaqagcc ctggaaqcat ccaqgaagtc

tat start -~ <- VPR end

5461 ●qcctaaaac tgcttgtacc ●cctgccatt gtaaaaaqtq ttqctttcat tgccaaqttt

5521 .qtttcacaac ●aaagcctta ggcatctcct ATGgcAGgaa gaagcggaga ca-qcgacqaa
rev ●tart -> /\ 3’sj

5581 gacctcctca aqqcagtcaq actcatcaaq tttctctatc aaagcaGTaa gtaqtacatg

5’ ●j /\

5641 taATGcaacc tatacaaata cjcaacaqcag cattaqtagt aqcaataata ataqcaatag

vpU start ->
5701 ttqtgtqgtc cataqtaatc ●tagaatata qgaaaatatt ●agacaaaqa aaaatagaca

5761 gqttaatcga tagactaata cjaaaqaqcag aaqacagtgg caATGaqagc qaaggaqaaa
env start ->

5821 tatcaqcact tgtggtgatcj ggqgtggaaa tqgggch~ca tqctccttgg gatattqatq

5881 ●tctqTAGtq ctacagaaaa atcgtgqqtc acaqtctatt atgqgqtacc tgtgtggaag

c- Vpu

5941 qaagcaacca ccactctatt ttgtqcatca qatqctaaag catatqatac ●gaqqtacat

6001 ●atqtttqqq ccacacatgc ctgtqtaccc acagacccca ●cccacaaqa aqtaqtattq
6061 gtaaatqtgA caqaaaattt taacatqLqg aaaaatqaca tqqtaqaaca qatgcatqag
6121 qatataatca gtczatqqga tcaaagccta aaqccatgcg taaaattaac cccactctgt
6181 gttaqtttaa ●gtcjcactga tttggggaat qctactaata ccattaqcaq taataccaat
6241 ●qtaqtaqcq qqqaaatqat qatggaqaaa qqaqaqataa ●aaaccgctc tttcaatatc
6301 aqcacaaqca taaqaqgtaa qqtqcaqaaa qaatatqcat tttcttataa acttgatata

6361 ataccaataq ●taatqatac taccaqctat acqttqacaa gttqtaacac ctcaqtcatt

6421 acacaqqcct qtccaaaggt ●tcctttqaq ccaattccca tacattactg tqccccggct

6401 qqtttcgcqa ttctaaaatg taataataaq ●cqttcaatg qaaca.qgacc ●tqtacaaat

6541 qtcagcacaq tacaatgtac acatqqaatt ●qqccaqtaq tatcaactca actqctgttq

6601 ●atqqcaqtc taqcaqaaqa agaggtagta ●ttaqatctg ccaatttcac ●qacaatqct

6661 aaaacc4tna taqtacaqct qaaccaatct qtagaaatta ●ttqtacaaq acccaacaac

6721 ●at~caaqaa aaaqtatccq tatccaq~qq qgaccaqqga gaqcatttqt tacaataqqa

6701 ●dhataqqaa ●tatqaqaca ●qcacattqt ●acattaqta qaqcadahtq qaatqccact

6041 ttaaaacaqa taqctaqcaa attaaqaqaa caatttqqaa ataataahac ●ataar.ctct
6901 ●aqcaatcct caqqaqgqqa cccagaaatt qtaacqcaca qttttaattq tqqaqqqqaa

6961 tttttctact qtaattcaac ●caactqttt aataqtactt qqtttaataq tacttqqarqt

7021 &ctqaaqqqt caaataacac tqaaqqaalt qacacaatca cactcccatg -aqaataaaa
1081 caatttataa acatqtqqca qqaagtaqqa ●aaqchatqt ●tqcccctcc catcaqcqqa
71+1 caaattaqat qttcatcaaa tattacaqqq ctqctattaa Cdaqdqatqq tqqtaataac

7201 ●acaatgqgt ccqaqatctt eaqacctqqa qqaqqaqata tqaqqqacaa ttqqaqaaqt

7261 qaattatata aatataaaqt AqtaaAaaLt qa&cc4ttaq qagtaqCACC CaCCa4qqC4

7321 aaqaqaaqaq tqqtqcaqaq ●qaaaaaaqa ‘jcaqtqgqna taqqaqcttt qttccttqqq

7]01 ttcttqqqaq cagcaqqaaq cactatqqqc qcAcqqtc..4 tqacqctqac qqtacaqqcc

7441 aqacaaLtat Lgtctqqtal 4qtqc4qcaq caqaacaaLt tqctyaqqqc tattq4qgcq

1501 caacaqcatc tqttqcaacr. cAr:aqLct,qq qqcatca4qc aqctccaqqc aaq4atcctq

7561 fJctqtq(ld#a (~flt~(![!!.~aa ,Jqatcaacmq cLcctqqqqa tLtqqqqLtq (!t.ctqq#44a
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7921 cttcctatag tqaataqaqc taqqcaqqqa tattcaccat tatcqtttcA Gacccacctc
l\ 3’aj

7901 ccaaccccqa qqqqacccqa caqqcccgaa qqaaTAGaag aaqaagqtqq aqaqagaqac
c- tat end

eo41 aqaqacaqat Ccattcqatt aqtqaacqqa tccttaqcac ttAtccqqqa Cqatctqcqq
8101 ●qcctqtqcc tctcaqcta Ccaccqcttg aqaqacttac tcttqattqt Aacqaqqatt
8161 qtqqaacttc tgqqacqcaq qqqqtqqqaa qccctcaaat attqqtqqaa tcccctacaq
0221 tattqqaqtc aqqaactaaa qaaTAGtqct qttaqcttqc tcaatgccac ●qccataqca

<- rw
azel qtmqccqaqq qqacaqataq qqttataqaa qtaqtacaaq qaqcttqtaq ●qctattcqc
0341 cacataccta qaaqaataaq ●caqqqcttq qataqqattt tqctaTAAqA TGqqtqqcaa

c- gnv

n-f start ->
8401 qtqqtcaaaa aqtaqtqtqq ttqqatqqcc tactqtaaqq qaaaqaatqa qacgaqctqa
0461 qccaqcaqca qatqqqqtqq qaqcaqcatc tcqaqacctq qatmaacatq qaqcmtcac
0521 aaqtaqcaat acaqcaqcta ccaatqccqc ttqtqcctqq ctaqaaqcac ●aqaqqaqqa
0501 qqaqqcqqqt tttccaqcca Cacctcaqqt Acctttaaqa Ccaatqactt ●caaqqeaqc
@641 tqtaqatctt aqccactttt caaaaqaaaa qqqqqqactq qaaqqqctaa ttcactccca

3’ LTR ->
a701 tcqaaqacaa qatatccttq ●tctqtqqat Ctaccacaca Caaqqctact tccctqattq
0761 qcaqaaciac acaccaqqqc caqqqqtcaq atatccsctq ●cctttqqat qqtqCLaCaa
8021 qctaqtacca qttqaqccaq ●taaqqtaqa aqaqqccaa~ ●aaqqaqaqa ●caccaqctt
eael qttacaccct qtqaqcctqc atqqaatqqa tqaccctqaq aqaqaaqtqt taqaqtqqaq
0941 qtttLJaCACJC CqCCtAqCat ttcatcacqt qqCCCqaqaq CtqCatCCqq ●qtaCttCaa
9001 qaactqcTGA catcqaqctt qctacaaqqq ●ctttccqct qqqqactttc caqqqaqqcq

<- no f

9061 tqqcctqqqc qqqactqqqq ●qtqqcqaqc cctcaqatqc tqcaTATAAG caqctqcttt
●lqnal ->

9121 ttqcctqtac tqGGtctctc tqqtLaCJaCC aqatttqaqc ctqqqaqctc tctqqctaac
R rpt ->

9181 taqqqaaccc ●ctqcttaaq cctcAATAAA qcttqccttq ●qtqcttca
siqnal -> <- mRNA ●nd

I-A=73



HIVLAI. Thm following soqu~ncmm raprasant the V3 loep codinq saquancmm from LAI,

as roportad in Waln-Hobson ●t ●l., Scianca 252, 961, 1991 (fiq.1).

CONSENSUS TGTACMGACCCMCMcaatACAaG~aGTATccqTATccaqagaGqaCCAqqqAGa~ATTTqtTa

L7

L]

L2

L6

L9

L4

L20

L16

Elo
E_19

E69

Ee6

E74

U401

n415

14416

K140

K139

K130

K145

K147

K135

K144

K152

co

C3

G93

G104

11117

tll16

1{12”/

11130

14113

-----------------cur ---~-----~.---ccG---cc~~~~.~.- .GG&.~&-...~r.~
-----------------CUT---h-----A----CCG---CCAGAU-GA---GGG--AG-----GT-A

-----------------CMT---A-----A----CCG---CCAGAa-GA---GU--AG-----GT-A
-----------------CtiT---A-----A----CCG---CCAGA~-GA---GGG--U-----GT-A

-----------------CUT---A-----A----CCG---CCATAU-GA---GGG--AG-----TA-A

‘----------------CUT---A-----A----CCC---A. . . . ..-GA---GGAG-AG---- -1’A-A

‘----------------CAB’l ---A-----A----CCA---A. . . . ..-GA---GGAG-TA-----TA-A

'----------------CM1---A-----A----CCG---CCAGAW-GA---GW--AG-----TA-A

'----------------CMT---A-----A----CCG---CCAGA~-U---GW--AG-----GT-A
'----------------CUT---A-----A----CCG---CCAGA~-M---GGG--AG-----GT-A
'--------------.-CuT---A-----A----CCG---CCAGAa-GG---Gm--AG-----GT-A

'----------------CMT---G-----A----CCG---CCAGAU-GA---GC&--AG-----GT-A

-----------------TUT---A-----A----CCG---CCAGA~-~---G~--AG-----GT-A

-----------------CMT---A-----A----CCG---CCAGAa-GA---GGG--AG-----GT-A

'----------------CMT---A-----A----CCG---CCAGAU-GA---G~--AG-----GT-A

'----------------CMT---A-----A----CCG---CCAGA~-GA---GW--AG-----GT-A

-----------------CUT---A-----A----cCG.--CCAGAm-a---GGG.-AG..---GT-A

-----------------CMT---A-----A----CCG---CCAG\m-a---GGG--AG-----GT-A

'----------------CMT---h-----A----CCG---CCMW-u---MG--AG-----GT-A
. . . . . . ..- . . . ..-..CMT -.-A ----- A...-CTG. -.CCAGA~ .~...~G ..AG..-.. GT.A

'----------------CMT---A-----A----CCG---CCAGAa-U---GGG--AG-----GT-A

‘----------------CAT---G-----G----CCG --.CCAGA~..GA-- -GGG--AG-.---G~ -A

‘----------------CANT---A-----CCAGAGAG---CCAGAGA ~;A---GGAG-GT-----GT-A
‘----------------CANT---A-----A----ACA---A ,.,,.. -GA ---GGG--AG-----TA-G

----------------,.CMT---A-----A----CCG---CCAGAm-M---GGG--AG-----GT-A
-----------------CMT---A-----A----CCG---CCGGAU-W---CGG--AG.----GT-A

'----------------CUT---A-----A----CCG---CCAGAm-m---mG--AG-----GT-A
-----------------CANT --G-----A----CCG---CGGGAAGGGT--GGG--AG-----GT-A

. . . - . . -. - . .- . . . 'MT---A-----A----CCG---CCAGAU-GA---GGG--AG-----GT-A

'----------------CMT---A-----A----CCG---CCAGAU-GA---GGG--GG----..GT-A

-----------------CMT-. -A--- --A----CCG---CCGGGGAGGGT--GGG--AG-----GT-A

,"-----"----------CGA7---A-----A----CCG---CCAGAU-CA---GGG--AG-----(;T-A
----- - . .- -- - ----- T . , . --- A ----- ----CCGA ---CCAGAGG-GA---CGAG-GT-----GT-A

CONSKNSUS CAatAqGAaUATn.”D- ~qqAaATaTqaGACAAGCACATTgTl

1,1 --&C-G--A ----- rr-~--A-GA---- .. ..--.--G-l,,,,,

L J --AT-G--A ------ . .tX-A--A-GA------------G-l

1,2 --AC-G--A-----, . .[;G-A--A-GA------------G-1

L 6 .-AT-G.-A . . ..-. . .GG-A..A. (;A-------- -.--G-1

L9 --AT-C--A ------ . ,GG-A--A-GA------------G-I

L4 ‘-AC-G--G ----- ATAGG-G--A-AA------------G-1

1.20 --AC-G--C-----AAAAG-A--A-AA------------G-l
1.16 --AC-G--C-----ATt;CA-AA--A-AA-.----------G-l

1!In --AT-~;--A--. --,., (;G-A--A-f;A ---------- -.(;-1

Kl! .-AT-,;..A-.- . . . . . fif;-Ii--A-(;A-- ----------r,- I
r, h q --AT.,:--A-- .--., .A(;-h--A.(;A.- . .-. .-....,: .1
I.!l& A:’-’, A ,,.;!, A h ‘iA.. ,,,..1
. . 4 A; . A ..(. A A *.A ,;1

100

10E

100

100

108

10s

105

105

111

100

Ion

Ion
! ,,, ,, H
, .,,, H

70

70

70

70

70

70

64

64
70

70
70
70
70
10

70

70

70

70

70

70

70

70

10
70

64

70

70

70

10

“1o

“10

70

“1f)

6 “1
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M401

M415

H416

K140

K139

K138

K145

K147

K155

K144

I(1S2

Ce
C5

G93
G104

H117

H116

H127

H135
K157
C5
Ce
H130

--AT-G--A ------ .,GG-A--A-GA------------G-1
--AT-G--A ------ ..GG-G--A-GA------------G-1
--CT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1

--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1
--AT-G--A ------ ..GG-A--G-GA------------G-1
--AT-A--A ------ ..GA-A--A-M------------G-l
--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1
--AT-G--A ------ ..GG-A--A-AA------------A-1
--AT-G--A ------ mmGG-A--A-GA------------G-l
--AT-G--A ------ ..GG-G--A-GA------------G-1
--AC-G--G -----ATAGG-G--G-AG------------G-1

--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1
--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-l

--AT-G--A-----. , .GG-A--A-GA------------G-1
--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1

--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1

--CT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1

--AT-G--A-----m ..GA-A--A-GA------------G-l

--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1

--AC-G--G -----ATAGG-G--G-AG------------G-1

--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1

--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-l

--AT-G--A ------ ..GG-A--A-GA------------G-1

loe
loe
100

lUE
loe
10B
100
loe
100
100
105

10B
10E

100

100

100
108
loe
105
105
100
108
100

1.A.7C



H1VNL43

LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
SOURCE

REFERENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

REFERENCE
AUTHORS
TITLE
JOURNAL

COMMENT

I!ASE COUNT
ORIGIN

HIVNL43 9703 bp SS-RNA

Human immunodeficiancy virus typo 1, NY5/LAI hybrid (LAV-l);

recombinant clona pNL4-3.

1419921

Human innnunodaficiancy virus typa 1 [HIV-1
recombinant clone PNL4-3. Infectious clono
1 (basas 1 CO 9709)

Bucklar,C.E., Bucklar-Whitm,A.J. , t6111ey,R
.

;rrpublinhad (190B).
2 (Sicas)

, NY5/LAI (IAV-1

L. ●nd HcCoy,J.

Adachi,A., Gondalman,H.E., Koonig,S., Folks,T., W111OY,R.,
Rabmon,A. and 14artin,M.A.

Production of ●cquired immunodoflcioncy syndrom-asmoclatod

rotrovirus in Iluman ●nd nonhuman calls transfactod with ●n

infectious molacular clona
J Virol. 59, 2a4-291 (19E6)

3 (oLtom; rovisionn of [11)
Bucklar,C.E.
.

;ersonal communication (1988)
Clean copy of soquanco [11 kindly provldod by Chuck Buckler, NIAID

Bathemda, HD, 24-JUN-19B8. Th. construction of pNL4-3 has bean

dascrihd in [2], pNL4-3 1s ● rocomblnanc (Lnfoctlous) provlral
clonm that contains DNA from HIV lsolatos NY5 (5’ half) ●nd MI

(3’ half of what wan formarly called BRUI. Tha ■lto of rocomblnation
1S tha EcoR1 ●it. ●t positionn 5743-5148.
Tha lanqth and saquonco of tho vpR codlnq raqion corresponds to
that of tha LAX, SC, SF2, HAL and ELI lmolmtas. Tha vpR codinq

roqion of thaoo Lsolatos 1s about 18 ●mino acid rosiduam lonrpr
thm tho vpR coding rmqion of tha IIIb clonos, In HXVNL43,
thlo ●hlft 1s duw to a mlnqla basa dolotlon [with ros~ct to tho

IIIb ●t position 5770. Tho ■aquanco ●t this position 10 “atttc” in

HIVNL43 ●nd ‘actttc” in HIVHXR2,

Th@ oriqlnal LAX clona, smquo,)cad by Waln-Hobaon, ●t ●l, (Coil
40, 9-17 (1905)), ●nd tha MI portion of Lho pNL4-3 rocomblnant
clona ●ra dlfformnt clonas from tho sama LAI la ,lato.MI was

pravlounly dmmiqnatad BRU but wan ro-authonticatmd by Waln-Hobson

at al., Sclanc, 252, 961, 1991.

[J] mada 5 ravinlons *.o thm soqumnca raportad by [1]:

1. ‘at” rathar than “t.q- ●t poaltlonm lEZ-193

2. “q” rather than ‘cm ●t posltlon 191

3. ●qw rtthtir than ‘a” dt ponltlon 2421

4. “Lcacsc” raLh@r than “ctcaca- at positions 8995-9000

5. me” rtthar ~han ‘a- ●t posltlon 9415

Tha ravlmd mquanco in raportmd horc. TWLI of t.hasa ravlnlonm
producod chanqaa in ●mino acid ■oquencmm, 711= ravinlon at
2421 chanqom on- ●mino ●cid r.miduo from ‘RC LO JGJ in cho pol

codlnq raqlon. Thm rnvlslan ●t pnnitions 0993-9000 chanqo8

thraa ●mino ●cid roniduoa from ‘ANT’ to ‘VTP’ in ths naf codlnq

raqlonm

1421 ● 1156 C 2366 g 2166 t

3’ Larminum of NY5 l,TR

tq4tccqtqq atctaocaca

1.A.76
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HIVNL43

MRNA ●tart ->
4~1 gcctqqqaqc tctctqqcta actaqqqaac ccactqctta aqcctcaata aaqcctqcct
541 cgaqLqctca aaqtagtgtg tqcccqtctq ttgtgtqact ctgqcaac:a qaqatccctc

c- R rpt ●nd

601 aqaccctttt ●gtcagtgtg qaaaatccct ●gcaqtggcg cccqaacaqg gacttcjaaaq
<- 5’ LTR

-> Lys-tRNA pba C-

661 cgaaagtata gccagagqag atctctcqac gc*ggactCg gctt9ct9aa qcqcqca=qq
721 caaqaggcga ggggcqgcqa ctqGTqaqta cqccaaaaat tttgactagc gqa~gctaga

major 5“ mplic. Junction /\

781 aqqaqaqaqA TGqqtqcgag ●gcqtcggca ttaagcgqqq qaqaattaga taaatgggaa
gaq cds start ->

041 Aamttcqqt tmgqccaqg qgqaaagaaa Caatataaac taaaacttat aqtatgqqca
901 aqeaqgqaqc taqaacqatt Cgcaqttaat Cctqqecttt taqaqacatc ●gaaggctgt
961 ●gacaaatac tggqacagct ●caaccaccc cttcaqacaq gatcagaaqa ●cttagatca

1021 ttAt~taata CaataqCagt CCtCCattgt qtgCatCAM LJg~taq~tqt •~~~g~C~CC
1001 aaqqaaqcct tagataagat ●qaqgaagag Caaaacaaaa qtaagaaaaa qgcacaqcaa
1141 qcaqcagctq ●cacaqqaaa Caacaqccaq qtcaqccaaa attaccctat agtqcagaac
1201 Ctccaqgqgc ●JatgqtacA tcaqqccata tcacctagaa Ctttaaatqc atqgqriaaa~
1261 qtaqtagaag ●qaaqqcttt caqcccagaa qtaataccca tqtttccaqc att~tcagaa
1321 qgaqccaccc cacaaqattt aaataccatq ctaaacacaq tqqqqqqaca tcaaqcagcc
1381 atgctaatgt taaaaqaqac catcaatg~g qaagctqcag ●atqqqataq attqcatcca
:441 gtqcatqcag gqcctattgc ●ccaqqccag ●tgagaqaac caaggqy<lag tqacatagca

1501 qqaactact~ qtacccttca qqaacaaata qqatqqatqa cacataatcc ●cctatccca
1561 qtaqgagaaa tct,”taaaaq ●tqqataaLc ctqqqattaa ●caaancaqt aaqaatqtat
1621 ●gccctacca gcattctgga cataaqacaa qqaccaaaqq ●accctttaq agactalgta
1681 qaccqattct ●tataaccct ●aqaqccqag caaqcttcac aaqaqqtaaa ●tattqqatq
1741 acaqaaa=ct tqttgqtcca ●aatgcqaac ccaqattqta ●qactatttt aaaaqcattq
1801 qqaccaqqaq cqacactaqa ●qaaatqatq ●caqcatgtc ●qqqaqtqqq qqT:dccqqc

1061 cataaaqcaa qaqttttqgc tgaaqcaatq ●gccaagtaa caaatccaqc taccaLaaLq
1921 atacaqaaag qcaittttaq qaaccaaaqa ●aqactqtta ●qtgtttcaa ttqtqqcaaa
1901 qa~qggCaC4 t4qCC~aJ&~ tCgCagqqCC CCtaqga4M ●qqqCLqttq qa~atqtqq~
2041 aaqqaaqgac accaaatqaa ●qattqtact qaqaqacaqq cTAAtttttt aqgqaaqatc

pol cdm mtart [NH2-tarminun uncertain) ->

2101 tqqccttccc acaaqqqaaq qccaqqqaat tttcttcaqa qcaqaccaqd qccaacaqcc
2161 ccaccaqaaq aqaqcttcaq qt~tqqqqaa qaqacaacaa ctccctctca qaaqcaqgaq
2221 ccgataqaca aqqaactqta tcctttaqct tccctcaqat cactctttqq C4qCq4CCCC
2201 tcqtcaeaaT AAhqataqqq qqqcaattaa ●qqaaqctct ●ttaqataca qq4gCaq&tq

c- qaq cdm ●nd

2461 aaqctataqq tacaqtatta qtagqacctt cacctqtcaa cataalLqqa ●qaa4LctqL

2521 tqactcaqat tqqctqcact ttatfittttc ccattaqtcc Lattqaq.lc!t qtac(:tqtaa
2581 aattaaaqcc ●qqaa~yqat. qqcccaaaaq t.LaaacaflLq qccaLLqaca qaaqaa,tnha

7941 ccatacctaq tataaacaat qaqacaccdq qqattaqALa l.caqtacflat ql.qcttccac
JOO1 aqqqaLqqaa ●qqaLc&cca Ucaalattcc ●qtqtaqcat qacaadaatc ttaq~qcctt
3061 ttaqaaaaca aaaLccaqac ●LaqLcaLct ●tcaaLacdL qqatqAttLq tatqtaqIJaL
lt21 ct.qacttaqa ●al.aqqqcaq caLaqa&caa ●aataqaqqa acLqaqacaa caLctqtt-qa

1’141 4!#l,,tll,Jll,ll,,i ,*.1,1.,,,.lAI ,1,1 ~,,,il ,1! .,aaa I I t ,,1 !,4AlJa !Ii,lal 1 t .4#.t ,1,,1 IIll]a.1.l.i
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11VNL43

3041
3901
3961
4071
4081
4141
4201
4261
4321
4381
4441
4501
4561
4621
4601
4141
4801
4061
4921
49el
5041

Vlf Cc!s

5101
5161
5221
5201
5341
5401
5461
5521

5581

5641
5701

5761

5021

tat c

5001

5941

6001

6061

Vplj cdo

6121

6101

6241
6301

6161
6421
6481
<,741

641(11
(,6(,1
(,1/]

(,)14)
f, II 4 ~,

1, ’1[) I

i, ,i 1, I

adgaacccat aatagqaaca gaaactttct ●tgtagatgg ggcaqccatt

aattaygaaa ~gcaqgatat qtaactqaca gaggaagaca aaadgttqtc

aca~aacaaa tcaqaagact gagttacaaq caattcatct agctttqcag

ttgaagtaaa catagtgac+ gacicacaat ●tgcattggg ●atcactcaa

●taagagtga atcagagtta gtcagtcaaa taatagaqca qctaataaaa
tctacctgqc ●tqggtccca gcacacaaag gaattqgagq aaatqaacaa

tgqtcagtgc tggddtCAgg aaagtactat ttttagdtgg ●dCdqataag

aacatgaqaa atatcacagc aattggagaq c*atggctag tgattccaac

tagtagcaaa ●gaaatagta gccaqctgtg ataaatgtca gctaa~agqg
Atqqacaa.qt aq~ctgtaqc ccagqaatat qqcaqctaqa ttgtacacat

●hgttatctt ggtaqcagtt cacgcaqcca qtqqatacat ●qalgcagaa

caqagacagg qcaaqaaaca qcatacttcc tcctaaaatt ●qcaqqaaqa

●aacagtaca cacagacaat ggcaqcaact tcaccagtac t=caqtcaag

gqtqgqcqgq gatcaagcag gaatttgqca Ctccctacaa tccccaaaqt

taqaatctat gaataaaqaa ttaaagaaaa ttataqqaca qgtaaqaqat

●tctt.aalac ●gc&gtacaa atggcagtat ccatccacaa ttttaaaaqa
ttqggqgqta caglqcaggq qaaaqaataq tagacttaat ●gcaacagac

aagaattaca ●aaacaaatc acaaaaattc aaaattttcq qqtttattac

qaqacccaqt ttggaaagga :caqcaaagc tcctcu~aa ●qqtqaaqgq
tacaagataa tagtgacata aaaqtagtgc caaga6gaaa ●gcaaagatc
ATGga4aaca gatqgcaqgt gacqattqty tggcaaqtaq ●caggatqa~

->

tgqaaaaqat tagtaaaaca ccatatgtat atttcaagga aaqctaaqga

●gacatcact ●tgaaa,jtac ta~tccaaa~ ataaqttcag ●aqtacacat

gatgctaaat taqtaat~ac aacatattqg ggtctqcaca caqqaqaaag

t.tggqtcagq gaqtccccat aqaacqgaqg aaaaaqaqat ●taqcacaca

qacctaqcaq ●ccaactaat tcatctqcac tattttqatt qttLttcaqa
●qaaatacca tattaqqacq tatagttaqt actaqqtqtq aatatcaaqa
●aqqtaqqat ctctacaqta cctqqcacta qcagcattaa taaaaccaaa

ccaccttt:c cc~qcqttaq qaaactqaca qagqacaqAT Gqaacaaqcc
VpFJ cd- ■tart ->

aaqqqccaca qaqqqaqcca tacaatqaat qqacacTAGa qcttttaqaq
<- vlf cdm ●nd

qtgtaqctqt r.aqacatttt cctaqqatlat qqctccataa cttaqqacaa

●aacttacqq qqatactcqq gcaqqaqtqq ●aqccataat aaqaattctq
NIV-1 NY5 DNA /\ HIV-1

tqtttatcca tttcAGaatL qqqtqtcgac ataqcaqaat aqqcqtctct

/\ 3’ 91

qaqcadqaab TGqaqccaqt ●qatccTAGa ctaqaqccct qqaaqcatcc

:ds -tart -> c- vpll cds end

cctaaatctq cttrjtaccad ttqctattqt ●aaa~qtqtt (Ic,tttcattq

Ltcatqacaa aaqccttaqq cacctcctAT Gqcaqqaaqa ●qcqqaqaca

qctcat~aqa Acaqtcaqac tcatcfiaqct tctctatcaa ●qcaGTaaqL

(tat, rw, ntf) 3’ sj /\

ATGcaaccta taataqt.aqc ●ataqtaqca ttaqtaqtaq caataataat

->

qtqtqqt.cca L4qt44tCAt ●qaatataqq ●aaAtattaa qacaaaqaaa
ttaattqata qactaataqa ●aq~qcaqaa qacaqtqqca ATGaqaqtqa

● nv cd~ ●tart ->

tcaqc4cLtq t,qq4q4tqqq qqtqqaaatq qqqcAac4tq ctccttqqqa

ctqTAGtqct ●caqmaaaat tqtr;qqt,cac ●qt.atattat qqqqtacctq

<- v@J cdl and

\,qt.t,t,f~rj(Jcc acacnLrJcct qtqt4ccc4c aqaccccaac ccacaaqaaq
4a411~lq4ca qa4aal,!.tt4 ficat.,jtq.j~a ●4atq4c4tq qr,aqaacaqa

agyrj?aacta

Cccctaacgg

gattcgggat

gcacaaccag

●aggaaaaaq
qLdgatgggt
qcccaaqaaq

Ctaccacctq

qaagccacqc

ttaqaagqaa

qtaattccaq

tqgccaqtaa

qccqcctqtt

caaqqaqtaa

Cagqctqaac

●aaggqqgqa

atacaaacta

aqqgacagca

qcaqtaqtaa

&t?cLJggatt

qatTAAcaca

<- pol

ctggttttat

Cccactaqqq

ag&cLgqC&t
●qtaqaccct

●LCtqCt4ta

●qqacataaa

acaqataaaq
ccaqaaqacc

qaacttaaqa

catatctatq

caaaaactqc

LAv (LAX)
cqacaqaqqfi

aqqaaqtcaq

Ccaaqtttqt

qcqacqaaqa

●qtacatqta

●qcadtaqt,t

aAtaq4:aqq
●qqaqaaqta

taLtqatqaL

tqtqqaaqqa

1.A.7fi
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HIVNL43

7021

7081

7141

1201

7261

7321

7301

7441

7501

7561

7621

7601

7741

7001

7861

7921

7901

0041

0101

8161

0221

0281

8341

8401

8461

0521

0581

0641

0701

0761

8021
8081

8941

9001

9061

9121

!3181

9241

9301

9161

9421
941Jl

9541

9601

miqna

9661

tgtagtaatt ●q&tCtgCCa atttCACag4 CaatgCtaaA aCCAtaatrlg t~C&gCtg~~

C~C~tCtgtd 9A~~tt~~tt IJt~C~~g~CC CaaCa&Caat aCaagaaada gtatCCgtat

ccaqaqgqqa ccagqgagag CaLtLgttdC dataqgaaaa aL~ggaa.3ta tgagacaagc
ACAttgta4C attaqtaqag caaaatggaa tgccacttta aaacagatag ctaqcaaatt

aagagaacaa tttgqaaata ataaaacaat ●atctttaag caaccctcag gaggggaccc
●gaaattgta acgcacdqtt ttaattgtgg aggggaattt ttccactgta attcaacaca
actqtttaat agtacttgqt ttaatagtac ttggagLacc gaaggqtcaa ataacactga

aggaagtgac ●caatcacac tcccatgcag ●ataaaacaa tttataaaca tgtgrjcagga

●gtaggaaaa gcaatgtatg cccctcccat cagtqgacaa attagatgct catcaaatat

tactgggctq ctattaacaa gagatggtgg taataacaac aatgggtccg ●gitcttcag
~cctggagga ggcgatatga gggacaattg gagaagtgaa ttitataaat ataaagtagt

aaaaattgaa ccattaggag tagcacccac caaqgcaaag agaagagtqg tgcagagaga
●aaaagagca gtgqgaatag qaqctttqtt ccttqggtt: Ltqqgagcaq cagqaagcac

tatqggctqc acgtcaatqa cqctgacgqt a=aggccaqa caattattgt ctgatatagt

qcagcagcaq aacaatttqc tgagggctat tqaggcgcaa caqcatctgt tgcaactcac

●gtctggggc ●tcaaacagc tccaggcaaq aatcctqgct qtggaaagat acctaaagga

tcaacagctc ctggggattt ggqgtcgctc tggaaaactc atttgcacca ctqctgtgcc

ttggaatgct ●gttqgagta ataaatctct ggaacagatt tggaataaca tgacctggat

gqaqLqqqaC aqaqaaatta acaattacac aaqcttaata cactccttaa ttqaagaatc

qcaaaaccag caagaaaaga ●tgaacaaga ●ttattggaa ccaqataaat qgqcaagttt

gtggaattgg tttaacataa caaattggct gtgqtatata aaactattca taatgataqt

a99a9qctt9 gtagqtttaa qaataqtttt tgctqtactt tctatagtga atagagttag
gcagggatat ccaccattat cgtttcAGac ccacctccca ●tcccgagqq gacccgacag

/\ 3’ Sj (tat, rav, nef)

qcccgaaqqa aTAGaagaag ●aqqtqqaga qaqayacaga gacaqatcca ttcqattagt

c- tat cds ●nd

gaacgqatcc ttaqcactta tcLqgqacqa tctgcqgaqc atgtqcctct tcagctaaca

ccgcttqaqa gtcttactct tqattqtaac qaqqattgtg gaacttctgq gacgcagqqg

gtgqgaaqcc ctcaaatatt gqtggaatct cctacagtat tggaqtcagq ●actaaagaa

TAGtgctgtt ●acttgctca atqccacagc catagcaqt4 gctqagggga cagatagggt

c- rev cds ●nd
tatagaaqta ttacaagcaq cttataqagc tactcqccac ●ticctaqaa qaataaqaca
qqqcttqqaa ●gqattttqc taTAAqATGq qtqqcaaqtq gtcaaaaaqt ●qtgtqattq

nof cd- -tart ->

qatqgcctqc Lqtaaqqq4a ●q4atqaqac qaqctqaqcc aqcaqcaqat qqqqtqqqaq
caqtatctcq ●qacct~qaa ●aacatqgaq caatcacaaq taqcaaLaca qcaqctaaca

atqctqcttq tqcctqqcta qa~qcacaaq ●oqaqqaagh gqtqggttCt Ccaqtcacac

ctcaqqtacc tttaaqacca ktyacttaca agqcaqctqt ●qatcttaqc cactttttaa

Aaqaaaaqqq qqqactqqaa qqqctaattc ●ctcccaaaq a4qSCaaqat atccLtqatc
3’ LTR ->

tqtqgatcta cc~cacacria qqctacttcc ctqattqqca qaactacaca ccaqqqccaq

Yqqtc~q,lt4 tccactqacc tLtgqalgqt qctac4aqcL aqLaccaqtt qaqccaqata
●qqLaqaaua qqccaaLaaa qqaqaqaac~ ccaqcttqtt ●caccctqtq aqcctqcatq
gaAtqgaLqa cccLqaqaqa qaaqtqttaq ●qtqqaqqtt t~4CdqCCqC ctaqc~t.t.tc

●tcacqtqqc ccqaqaqctq catccqgaqt ●cLtcaaqaa ctqcl’GAcat cqaqcLtqcL
,,- naf cd- and

acaaqqqact tLccqctqqq qactttccaq qqaqqcqtqg cctqqqcqqq actqqqqaqt
qqcqagccct caqatqctqc ●TATAAGcaq ctqcttttt,q cclqtactGG qtctctctqq

slqnal -> N rpt start ->

ttaqal:caqa Lctqaqcctq l~[~aqctct,ct gq,~t4acLaV qqaaCCC~Ct qcttaaqcct

cAATAAAqct tqccttqaql, qct(.(!aaq(m qtqtqtq,;cc gtatqttqtq tqactctqqt

II -> <- mltNA ●nd

<- M rpt ●nd
sac;! ●qaqat ccc:t c.4q4c.: (;!-1,1t.aql,f:a qtqtqq4444 f.utcL4qca

<- 1’ L’rn



HIVJDO1

LOCUS

DEFINITION

ACCESSION
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SOURCE
REFERENCE
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TITLE
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REFERENCE
AUTHORS

COHMENT

BASE COUNT
ORIGIN

HIVJBO1 659 bp as-RNA
Human immunodaflcimncy type 1, isolatm BRU/LAV, clone JB6B,

partial ●nv cds.

X57447

10C3

Human imnunodaficiancy virus typa 1 (HW-1

1 (bamos 1 to 659)

Guo H,-G., Chormann J,-C., Wators,D., Hall
Strmlchmr,H., Raitz,t4.S., Popovic, H., ●nd
Saquana ●nalysis of oriqlnal HIV-1

Nituro 349, 745-746 (1991)

# BRU/LAV, clona JB6B.

L., Loula,A., Gallo, R.C.,
Blattnor, H.

2 (basoa 1 to 659; corractionm to Fiq.2 in [11)
Raitz, M., LTCB-NCI-NIH, Bathmsda, 301-496-4050

This squonca was kindly providmd in ●lactronic form by H. Reitz,
NIH-NCI-LTCB; lt corraspondm to th- ●quanco In Fiq. 2 of [1], with

wcapcion of tha followinq corrections to Flq.2 [2]:

coordlnato rmvision of Fiq.2 in [1]
-------- -. ------------------ ------

349 q in fiqura should ba c

Tho rafaronca saqu,nca for LAV-1 (formmrly BRU, now LAX) has aaoral
typographical ● rrors in tho fiqura.

Thin viral isolato truly roprosonto tha patlont BRU. Pmvlous ●itriam

dosiqnatsd HIVBRU a;, now chanqad to HIVLAI to rofloct tholr oriqln
from thm patlant LAX ● s ●x?lainod in Wain-Hobmon ●t al., Sclanca 252,
961, 1991. Tha lattar rofaranco ●lmn concalns JBB soquoncaa owr tha
V1 raqlon.

237 ● 122 c 132 q 160 t
Appromimataly 120nt downstram from tha ● nv start oodon.

1 qqqtacctqt qtqqaaaq~~ qeaaccacca ctctattttq tqcatcaqat qctaaaqcat
●nv ->

61 &tqatacaqa qqtacataat qtttqqqcca caoatqcctq tqtaaaaaca qaccccaaaa
121 cacaaqaaat aqtattqaha ●atqtqacaq ●aaattttaa catqtqqaaa aataaaatqq
lel taqaacaqat qcatqaqqat ataatcaqtt Lacqqqacca aaqcctaaaa Ccatqtqtaa
241 aattaacccc actctqtqtt ●ctttaaatt qcaatqattt qaaqaatqat ●ataatacca
301 Ctaqtaqtaq Cqqqqqaacq ●tqqAqqqaq qaqaaatam aa~ctqctct ttcaatatca

361 ccacaaqcat aaqaqataaq qtqcaqaaaq aatatqcacc qttttataaa cttqatataq
421 taccaataqa taat~atact ●qctataqqt tqataaqttq taacacctc~ qtcatcacac
401 aqqCCtqtCC A44rJCJtatCC tttrJ#qCC44 ttcCCitaCa ttaLtCJtCJCC CCqqCtqrJtt

541 ttqcqattct ●aaqtqtaaa qAtaAqa4qt tcaatqqaaa ●qqaccatqt hcaaatqtca
601 qcacaqtaca ●tqtacncat rjqtatLagqc r,aqtaqtatc Aactcaactq ctqttaaat

● nv ->

l.A-fiO
MAY 91



HIVJBO1. Guo ● t ●l., Natura 349, 745, 1991. The original LAV aequanca, now dmsignacad

LAI, is shown for comparison. Thase saquancos start ●t about !.20nt dounstraam from
the env start codon. Saa Also <HIVJB02> and <HIVJB03>.

CONSENSUS GGGTACCTGTGTGGMaGUGC~CCACCACTCTATTTTGTGCATCAGATGCT~GCATATGATACAGA

MI G-------- -------- -------- -------- .------- ----.--- -------- -------- . . . . .

HIVJB4B A-------- -------- -------- -------- -------- -------- -------- -------- -----

klIvJB6B A-------- -------- -------- -------- -------- -------- -------- -------- -----

HIVJB66 A---------------- --------- --------- --------- --------------------------

CONSENSUS GGTAChTUTGTTTGGGCCACACAXCCTGTGTACCCACAGACCCCtiCCCACMG~aTAGTATTGaaA
MI -------- -------- -------- -------- -------- -------- -------- -. . . . . . . . .G GT-

HIVJB4B --------------------------- --------- --------- ------------- . . . . . . . .A AA-

HIVJB6B --------------------------- --------- . . . . . . . . ---------- . . . . --------A AA-

CONSENSUS MTGTGACAG~TTTTMCATGXG~TaACA~GTAGMCAGATGCATGAGGATAT~TCAGTT
LAI -------- -------- . . . . . . . . . . . . . . . . - -------- -------- -------- . . . . . . . . . . . .G
HIVJB4B . . . . . . . . . . . ------- --------- ------ A-------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----

HIVJB6B --------- --------- --------------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---------A

CONSENSUS TATGGGATCWGCCTW7CCATGtGT~TTUCCCCACTCTGTGTTAcTTTMAtTGCACTGATTT
MI G T--------- --------- - ----- . . . . . . ..- --------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .G G

HIVJB4B G------------------ - .,----c--- --------- --------- ----c---- --T------ -----

HIVJB6B A T. . . . . . . . . . . . . . . . . . - ----- . . . . . . . . . --------- . . . . . . . ------ . . . . . . . . . . .c T

HIVJB66 A T. . . . . . . . . --------- - ----- --------- --------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .c T

CONSENSUS GacGMTGCTACTMTACCAcTAGTAGT7?t77?7?7????7?AGCGGGGqMcGATG??tGAGqqAGqA
Ml -GG-----------------A -------AATACCMTAGTAGT-------A--T----ATG---M--G-
HIVJB4B -AC-----------------C ------- . . . . . . . . . . . . . .,-------G--C ----- ..---GG--A-
HIVJB6B -AC-----------------C ------- ... ,,.., .,.,... -------G--C ----- ..---GG--G-
HIVJB66 -AC------- .---.-.---c ------- ., ..,,.. ,,,,,,, -------G--C ----- ..---GC--Ci-

CONSENSUS GAaAT~CTGC7CTTTCAAtATCAcCACAAGCATAAGAGaTAAGGTGCAGAAAGAATATGCAcTqT
MI G T G--------------G. . - .- -- . - - -- . - . ------- . . - - ----------------------T-T-

HIVJB4B --A,.-------------------C----C--------------A----------------------C-G-
IIIVJB6B -- --------------------T----C--------------A----------------------c-G-A

NIVJB66 A T C-------------- ----. - --- -- - - - -. .- . . - - . . . . . . . . ----------------C-G-

CONSENSUS TTTATAAACTTCATA7AqTACCAATAGAT7l?AAT77?7??ACtAGCTATA@TTGAtAAGTTGTAACAC
1A 1 A- - - . - - -- - - - - . - . -- . - - . - -- -- - - , , . ---GATACT--C---- .--C-----C ------------
IIIVJB4B G- -- - .- .-. . - . - . --- - . -- ------- , . . --- . ..AAT--T-------G-----T ------------
IIIVJ146H .-----I...- --.--..(;- .-..-..--.AA T..-m , .= ,..-T ----- .-G.----T- ---------- .

llIvJa66 ‘---------------- -----------ACT--- .m. .m .--T-------G-----T ------------G

CONSENSUS CTCAGTCATcACACAGGCCTGTCCMAGGTATCCTTTCAGCCAATTCCCATACATTATTGTGCCCCGGCT
IAI -------- - T -- - -. . . . -- -. . - . . . . --- . --- - -- -- . - . ----- .- . -- .- ---- - --- -- - - . - -

141VJB4B c- -- --- - . - ----- -. - - - --- -- .- - - - - - -- . . - ---- . - - . . “ . . . . - . . - “ . . . - . - . . . . -. . .

IIIVJ146B ---------c -------------------- ------------------------------- . . . . . . . ..-
HIVJI166 ---------c ------------------------------------------------ -------------

I’0N3ENnll!, f;[:TTTT(:['[;ATT~TAAA(#TGTAA4(IATAA(;Aa(;TTCAATCCAaAAOt:A[:CATGTACAAATGTCA(:f-A(-h(i

[IA I -----------------A-----’rA--- ---(:----- ------(:------------- ----- ------ -

lllv!lN4M ------- ---------- (;-----AI ; ------A ----------- R --------- ---- .-. -. - . ---- - .

Illvlllllll --- ..,: .-. ., A,;, ,. A. ,. . ..-. A ------------- ----------
111’J 1111111 . ,. . ...;. hi;-- A. . . ..A . . ..-. . .

70
10
70

70

70

140

140

140

140

140

210

210

210

210

21C

279

280

280

200

200

331

350

132

132

332

401

420

402

402

402

462

4UI

46b
466

466

512

551

516

516

516

61-12

rlz I

1)o II

1,01,

1,1)1,

HIVJIIO1

1.A41



HIVJBOl

CONSENSUS TACUTGTACACATGGUTTAGGCCAGTAGTATCUCTC~CTGCTGTTaUT 655
MI --------------- -------- -------------------------- ---G 680
HIVJB4B .------- -------- . . . . . . . . . . . . . . 636
HIVJB6B ---------------- -------- -------- --------- -------- ---A 659
HIVJB66 -------- -------- -------- -------- -------- -------- - ..-A 659

I=A412
MAY 91



LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
SEGNENT
SOURCE

REFERENCE
AUTHORS

TITLE
JOURNAL

REFERENCE

AUTHGRS

CONNENT

BASE COUNT

ORIGIN

HIVJB02 fi75 bp SS-RNA
Human immunodaficlancy type 1, isolate BRU/LAV, clone J7,

partial ● nv cds.

X57450

20E3
Human irmnunodeficiency virus typ 1 (HIV-1), imolate ~U/LAV,

clone .J7.

1 (bases 1 to 875)

Guo H,-G., Charmann J,-C., Waters,D., Hall,L., Louie,A., Gallo,R.C.,

Streicher, H., Reitz,t4.S., Popovic,f4. ●nd 131attner,W.
Sequanca ●nalysis of orlqinal HIV-1
Nature 349, 745-746 (1991)
2 [baeee 1 to S75; correction of Fiqure 1 sequence in [11)

Reltz,F1., LTCB/NCI/NIH, Bethesda, 301-496-4B50.

This sequence kindly providad in electronic form by H. Reltz. It
was originally designated combJ7 ●nd it corresponds to the sequence

in Fiqure 1 of [1] with ●xception of the Eollowinq correctior,s:

coordinate rmvision of Fiqure 1 in [11
-------- . . -------- -------- -------- ---

194 m in fiqure should be a

270 a in fiqurm should be c

493 ● in fiqura should ba g
610 qqggacaat in fiqure should be qqqacaatt
749 q in fiqure should be c

The referance smqumnca for LAV-1 (formerly BRU, now LAX) has
sweral typographical ● rrors in thm fiqure.

Thlm viral Lmolace truly represence tho patient BRU. Previous

.ntrles deeiqnated HIVBRU are now chanqed to HIVLAI to reflect
their orlqln from the patient LAX ● - ●xplalned in Vlain-Hob#on ● t al.,

Science 252, 961, 1991. Th. latter reference ●lso containe JBD
sequencee over the V3 reqlon.

347 ● 139 c 196 q 193 t

Approximately 20nt downstream from <HIVJBO1> coverlnq ● nv V3.
1 t~qtaattaq Atctqacaat ttctcqqaca atqctaaaac Cataataqta

env ->
61 ●aactqtaqa ●att~attqt acaaqaccca ● caacaatac ●aqaaaaaq~

121 qaccaqqqaq ●qcattttat qcaacaqqaq aaataataqq ●qatattaqa
181 qtaactttaq taqaqcam~ tqqaataaca ctttaaaaci qataqttaqa

241 ● acaatataa qaataaaaca ●taqtcttt~ aqcaatcctc aqqaqqqqac

301 taatqcacaq tttttcttqt qqaqqqqaat ttttctlctq taattcaaca
361 ●taqtacttq qaatqatact qaaqtqtcaa ●tqacwtaa qqaaaatqac

421 tcccatqcaq ●ataaaacaa ● ttataaaca LqtCJqC~~q4 ●qtaqqaaaa
401 Cccctcccar. Caqaqqacaa ●ttaqatqtt Catcaaatat tacaqqqctq
541 qaqatqqtqq ta~taacaaq ● acaacacca ●caacaccqa qatcttcaqa
601 qa~ataLqaq qqacaattqq aqaaqtqaat Latataaata tAaaqtaqta
661 Cattaqqaqt ●qcacccacc aqqqcaaaqa qaaqaqtqqt qcaqaqaqaa
721 tqqqa~t~qq aqctqtqttc ctt.qqqttct Lqqqqqcaqc aqqaaqcact
7S1 qqtcaatqac qctqacqqta caqqccaqac tattattqtc tqqtataqtq

E41 ●caatttqct q4qqqctaLt qaqqcqcaac ●qcat
●nv ->

caqctqaacq

●tacatataq
caaqcacatt
●~attataaq
ccaqaaaLtq
caactqtttt
●caatcat.ac
qcaatqtatq
ctattaacaa
Cctqqaqqaq
●aaaLtqaac
●aaaqaqcaq
●tqqqcqcac
Chacaqcaqa



HIVJD02

HI”JJB02. These sequences start ●pproximately 20 nt downstream from <HIVJBO1>
in tha ●nv cds; they cover the V3 reqlon. MI, tha original LAV, is shown for
compaziaon.

CONSENSUS

LAI

HIVJB61

HIVJB7

HIvJBti41A

HIVJBH4A

HIVJB51

H:VJBD4LL

HIVJB31

HIVJB21

HIVJB11

HIVJBH14A

HIVJBD221

HIVJB71

HIVJBC3G6

CONSENSUS

LAX

HIVJB61

HIVJB7

HIVJBH41A

HIVJBH4A

HIVJB51

HIVJBD4LL

HIVJB31

HIV.JB21

HIVJB1l

HIVJBH14A

HIVJBD221

HIVJB71

HIVJBC306

CONSENSUS

LAX

HIVJB61

HIVJB7

HLVJBH41A

HIVJBH4A

HIVJB51

HIVJBD4LL

HIVJR31

HIVJB21

HIVJB1l

HIVJBH14A

HIVJBD221

HIVJB71

HIVJBCI06

TAGTUTTAGAETGacUTTTCCCqqAC~TGCT~CCATMTAGTACffiCT~cgMaCTGtAGA

---------------CC------A-AG-------------------------------CC--T---T---

---------------AC------T-GG-------------------------------CG--A---T---

---------------AC------T-GG----- --------------------------CG--A---T---
---------------AC------T-GG-------------------------------CG--A---T---
---------------AC------T-GG --------- -------- -------- .--.--- CG--A---T---
---------------AC------T-GG ---------------- -------- ----.-- CG--A---T---

---------------AC------T-AG .------- -------- -------- .------ CG--A---T---

---------------AC------T-GG -------- ------.- -------- .---.-- CG--A---T---
--------------- AA ------T-GA ------------------ . ------------ AG--C---t4---

P4TTUTTGTACAAGACCCAACAACAATACAAGAAaAaGTATacaTATa 7??77?GGACCAqqGAGAGCA

-----------------------------------A-A----CCG---CZAGAGG------GG-------
-----------------------------------A-A----ACA---A. . . . ..------GG -------
------------------ ----------------- A-A ----ACA---A . . . . ..------GG -------
-----------------------------------A-A----ACA---A. . . . ..------GG -------
-----------------------------------A-A----ACA---A. . . . ..------GG -------
. . . . . . ..- . . . . . . . . . . . . . . . . ---------- A-A----ACA---A. . . . ..------GG -------

-----------------------------------A-A----ACA---A . . . . . .------M -------

-----------------------------------B-A----ACA---A. . . . ..------GG -------

-----------------------------------G-C----UG---A. . . . ..------GG -------

TTTtaTqCAacAGqAqAMTAat aqGAqATATaAGACaAGCACATTGTUCATTAGTaGAGCAMATqGA
--.GT-A-- AT--G-A-- ---- . .G--A---- G-.--A A-------- -------- --- -------- - --G

---TA-G--AC--G-G-----ATAG--G----A----A-------------------A---------G--

---TA-G--AC--G-G-----ATAG--G----A----A-------------------A---------G--

---TA-G--AC--G-G-----ATAG--G----A----A-------------------A---------G--

---TA-G--AC--G-G-----ATAG--G----A----A-------------------A---------G--

---TA-G--AC--G-G-----ATAG--G----A----A-------------------A---------G--

---TA-G--AC--A-G-----ATM--G----A----A-------------------A---------A--

---TA-G--AC--G-G-----ArAG--G----A----A----------------.---A---------G--
---CG-G--GC--5-C-----ATAG--G----A----G----------.S--------G---------G--

70

70

70

10

10
10
70

0

70

0

0

70

70

0

0

134

140

134

134

134

134

134

0

134

0

0

134

134

0

0

204

207

204

204

204

204

204

0

204

0

0

204

204

0

0



HIVJI102

COtL9EtWlJS ATaaCACTTTWCAGATAG tTaGa~TTUaAGUCUTa TaagaaLMaAcAa La??agTCTTTM

LM --GC -----------------C-A-C-------G-------- T-GGWT--T-A-ACAATU -------
HIVJB61 --AA-----------------T-A-A-------G--------A-GAG. ..--T-A-ACUTAG -------

HIVJB7 -,AA-----------------'T-A-A-------A--------A-AAG. ..--T-A-ACAATAG -------
HIVJBH41A --M-----------------T-A-A-------A--------A-AAG. ..--T-A-ACmTAG -------
HIVJBH4A --M-----------------T-A-A-------A--------A-M~T--A-C-ATA. ..G-------

HIVJB51 --M-----------------T-A-A-------A--------h-M~T--A-C-ATA. ..G-------
H1VJBD4LL
HIVJB31 --m-----------------T-A-A-------A--------A-MGMT--A-C-ATA. ..G-------

HIVJB21

HIVJB1l

HIVJBH14A --ti-----------------T-A-A-------A--------A-U~T--A-C-AT. ..AG -------
HIVJBD221 --U-----------------T-G-A-------G--------A-AGGtiT--A-C-. ..ATAG -------

HIVJB71

HIVJBC306 -U-----------------T-A-A-------A-..------k-MGUT--h-C-iTA. ..G-------

CONSENSIJS gCtiTCCTCAG~GgGGACCcAGMTTGTMLGCACAGTTTTAcTTGTgG~gqGUTTTTTCTAC7GT
LAI G G c--------- ---- ----- . . . . . . . . . -- --------- --c A----G--GGG ---------------

HIVJB61 G-------------G-----C-----------T-----------T----G--G=---------------
HIVJB7 G-------------G-----C-----------T-----------C----G--GGG---------------
HIVJBH41A G-------------G-----C-----------T-----------C----G--GGG---------------
HIVJBH4A G--------..----G-----C-----------T-----------C----G--*G---------------
HIVJB51 G-------------G -----c---- -------T-- ---------c ----G..GGG ---------------

HIVJBD4LL ---------- ----------- ----G--GGG ---------------T c
HIVJB31 G-------------A-----C-----------T-----------C----A--W---------------
HIVJB21
HIVJB1 1
HIVJBH14A G-------------G-----C-----------T-----------C----G--GGG---------------
HIVJBD221 T-------------G-----T-----------T-----------C----G--GGG---------------
HIVJB71
HIVJBC306 G-------------G-----C-----------T-----------C----G--GGG---------------

COUSEhSUS AATCCAAcACMCTGTTTAATAGTACTTgG?t7. 7ttAaTqaTACT7t?7???7??ttGAAGtG?CWT
MI T C--------------------G-. . . .TTT-A-AG----TGGAACT ..ATT----G-T -------- ..-

HIVJB61 TC..- ..- . . . . . . . . . . . . . . . . . . -. G-...

HIVJB7 ---T---C--------------------G- . . .

HIVJBH41A ---T---C--------------------G- . . .

HIVJBH4A T C--------------------G- . . ...- ..-

HIVJB51 T C--------------------G- . . .-- - -- -

HIVJBD4LL ---A---T --------------------G-CTG

. . .-A-GA ----- . . . . . . . . . . .----T-C -----

. . .-A-GA ---- . . . . . . . . . . . .----T-T -----

. . .-A-GA ---- . . . . . . . . . . . .----T-C -----

. . .-A-GA---- . . . . . . . . . . . . . ..- T-C-----

. . . -G-GA---- . . . . , . . ., . . . ----T-T -----
GTT-A-AG---- TGGAATGATAcT--.-G.T . . . . .

IIIVJB31 ---T---C---.----------------A- . . . . . . .-A-CA ----- . . . . . . . . . . .----T-C -----

HIVJB21

HIVJB1l

HIVJBH14A ---T---C--------------------G- . . . . . . .-A-GA ---- . . . . . . . . . . . .----T-C -----

I{IVJBD221 ---A---T --------------------G-CTGmGTT-A-AG----TGGAATGATACT----G-T-----

HIVJB~l -T-T -----

HIVJ3CI06 ---T---C--------------------G- .,, . . . .-A-GA---- . . . . . . . . . . . .----T-C -----

272

277

271

271

271

271
271

0

271

0

0

271

271

0

66

342

347

341

341

341

341

341

40
341

0

0

341

341

0

136

392

410

392

392

392

392

392

117

392

0

0

392

410

9

1E7



HWJB02

CONSENSUS aACAcLaaCgaaaacgACACMTCAtACTCCCATGCAWATWCMdTTaTMCATGTGGCAGGUG

LAX A---CT~GGUGTG---------C----------------------T--A------------------

HIVJB61 A---CTMTGWTG---------T----------------------A--A------------------

HIVJB7 G ---CTMGG~TG---------T----------------------A--A------------------

HIVJBH41A A---CTMTGWTG---------T----------------------A--A------------------

HIVJBH4A A---CTMTGWTG---------T----------------------A--A------------------

HIVJB51 G---CT~GGWTG---------T----------------------A--A------------------

HIVJBD4LL G--- . . . . . . . . . . .. ---------C----------------------A--G------------------

HIVJB31 A---CTMTGWTG---------T----------------------A--A------------------

HIVJB21

HIVJB1l

HIVJBH14A A---CTMTGWTG---------T----------------------A--A------------------

HIVJBD221 G--- . . . . . . . . . . . .---------C----------------------A--G------ ------------
HIVJB71 G---CTMGGWTG---------T----------------------A--A------------------

HIVJBC306 A---CTAATGAMATG---------T --------------- -------A--A ------------------

CONSENSUS TAqGWGCMTGTATGCCCCTCCCATcagaGGACWTTAGATGTTCATCWTATTACAGGWTGCT

LAI -- -------------------------CAGC--------------------------------------G

HIVJB61 -- -------------------------CAGA--------------------------------------G

HIVJB7 G-- -------------------------CAGA--------------------------------------

HIVJBH41A --G-------------------------CAGA--------------------------------------

HIVJBH4A --G-------------------------CAGA--------------------------------------

HIVJB51 -- -------------------------CAGA--------------------------------------G

HIVJBD4LL --G-------------------------TGM--------------------------------------

HIvJd31 -- -------------------------CAGA--------------------------------------A

HIVJB21

HIVJB1l

HIVJBH14A --G -------------------------CAGA--------------------------------------

HIVJB0221 --G-------------------------TGM--------------------------------------

HIVJB71 G-- ---.---------------------CAGA--------------------------------------

HIVJBC306 --G -------------------------CAGA--------------------------------------

CONSENSUS ATTUCMqAGATgG'. ~GT7??MtAacaAqMcaacaccaaca777acaCCGAGATcTTCAGACCTqGA

MI G- - - - -- -- ----G- -G - - . , . --T-ACA-C- -T . . . . . . . . . G . . . GGT- --- -- -c- --- --- - -G--

,.:VJB61 -------- ----G--G -----G --T-ACA-G--CMCCCCMCA. ..ACA-------C---------G--

IIIVJB7 -------- ----G--G -----G --T-ACA-G--CMCACCMCA. ..ACA-------C---------G--

HIVJBH41A -------- ----G--G--- -G .--T-ACA-G--C?@CACCMCA. ..ACA-------C---------G--
HIVJBH4A -------- ----G--G--- -G .--T-ACA-G--CAACACCAACA. ..ACA-------C---------G--

HIVJB51 -------- ----G--G--- -G s--T-GCA-G--CAACACCtiCA. ..ACA-------C---------G--

HIVJBD4LL ------- - G ----G--G--- . .--T-ACC-G--CAACACCAATAATGATA-------T---------G--

HIVJB31 -------- ----A--A--- -A .--T-ACA-G--CMCACCAACA. ..ACA-------C---------A--

HIVJB21

HIVJB1l

HIVJBH14A ‘------- ----G--G--- -G .--T-ACA-G--CAACACCAACA. ..ACA-------C---------G--
HIVJBD221 -------- ----G--G--- -G .--T-ACC-G--CAACACCMTAATGATA-------T---------G--

HIVJB71 -------- ----G--G--- -G .--T-ACA-G--CAACACCMCA. ..ACA-------C---------G--

HIVJBC306 -------- ----G--G-.-MT--C-AGA-C--CCCCAACMCA. , . . . .-------C---------G--G

462

480

<62

462

462

462

462

175

462

0

0

462

468
79

257

532

550

532

532

532

532

532

245

532

0

0

532

538

149

327

596

605

596

596

596

596

596

312

596

0

0

596

605

213

391

LA-86
MAY 91



HIVJII02

CONSENSUS ~AqGAaATAT~qqGACMT TqGAGMGTGMTTA:ATMTATMGTAGTaWTTGMCCATTAG

LAI G-- -- ------GG-------G------------------------------A----------------G

HIVJB61 G--G--h------W-------G------------------------------A----------------

HIVJB7 G--G.--A------GG-------G------------------------------A----------------

HIVJBH41A G--G--A------=-------G------------------------------T----------------
HIVJBH4A G--G--A------GG-------G------------------------------T----------------
HIVJB51 G--G--A------=-------G------------------------------A----------------
HIVJBD4LL G--G--A------AG-------G------------------------------A----------------
HIVJB31 A--A--A ------AG-------A------------------------------A----------------
HIVJB21
HIVJB1l

HIVJBH14A G--G--A------GG-------G------------------------------A----------------

HIVJBD221 G--G--A------AG-------G-- 630

HIVJB71 G--G--A------GG-------G------------------------------A----------------

HIVJBC306 G--G--A------M-------G------------------------------A----------------

CONSENSUS GACTAGCAcCcACCAqGGCAAAGAGMGAG’CGGTGCAGAGAG ~GAGCAGTGGGMTAGGAGC’TqT

LAI --------C-C----A----------------------------------------------------T-
HIVJB61 --------C-C---..G----------------------------------------------------G-

HIVJB1 --------C-C----G----------------------------------------------------G-

HIVJBH41A -------- C-. ----G----------------------------------------------------G-

HIVJBH4A --------- -C----G----------------------------------------------------G-

HIVJB51 --------C-C----G----------------------------------------------------G-

HIVJBD4LL --------C-C----A----------------------------------------------------G-

HIVJB31 --------C-C----G . . . . . . ..- . . . . . . . . . --------- ------------------ . . . . . . . G-

HIV 7’021

HIVJB1l

HIVJBH14A --------c-c----G . ------- -------- -------- -------- -------- . ------- ---- G-

HIVJBD221

HIVJB71 --------C-C----G -------------------- -------------------- ---------- ..G-

HIVJBC306 -- ------C-C----G----------------------------------------------------G-

CONSENSUS GTTCCTTGGGTTCTTGGGqGCAGCAGGM(;CACTATGCCCqcacqqtCaATqACqCTqaCGGTACAGqCC

MI ------------------ ---.-------------.----GCACGGT-A--G--G--GA--------G--A

HIVJB61 ------------------ --------------..------GCACGGT-A--G--G--GA--------G--G

HIVJB7 ------------------ ---------------------GCACGGT-A--G--G--GA--------G--G

HIVJBH41A ------------------ ---------------------GCACG. T-A--G--G--GA--------G--G

HIVJBH4A ------------------ ---------------------GCAGGCT-A--G--G--GA--------G--G

HIVJB51 ------------------ ---------------------GCACGGT-G--G--G--GA--------G--G

HIVJBD4LL ------------------ ---------------------GCAGCCT-A--G--G--GA--------G--A

HIVJB31 ------------------ ---------------------GCTG. . -A--G--G--GA--------G--G

HIVJB21 --GCAGCGT-A--G--- --GA--------G--

HIVJB1l TTTTCGT-A--C--. --. .--------T--

IIIVJBH14A G-- - - ----- ------ - -- - ---------- . --- ------GCAGGCT-A--G--GA-GA--------G--
HIVJBD221

HIVJB71 ‘----------------- ---------------------GCACGGT-A--G--G--GA--------G--G
HIvJDC306 . . . . . . . . . . . . . . . . -.C-...----...,,. .- . . . . ..GCACGGT.G --G-uG--GA-----s--G-A

666

675

666

666

666

666

666

302

666

0

0

666

203
461

736

745

736

736

735

735

736

452

736

0

0

736

353

531

006

015

006

006

004

005

E06

522

803

31

21

006

423

601

1.A.87
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CONSENSUS AGACtATTATTGTC7GGTATAGTgUaCAGCAgMCUTTTgCTGAGGGCTATTGAGGCGCUCAgCAT

LAI ---- ------------------G--G-----G--------G-----------------------G---A

HIVJB61 T---- ------------------G--A-----G--------G-----------------------G--
HIVJB7 ---- ------------------G--A-----G--------G-----------------------G---T
HIVJBH41A ----T ------------------A--A-----A--------A-----------------------A--
HIVJBH4A ---- ------------------A--A-----A--------A-----------------------A---T
HIVJB51 T---- ------------------G--A-----A--------G-----------------------G---
HIVJBD4LL ----T------------------G--A-----G--------G-----------------------G---
HIVJB31 ---- ------------------G--A-----G--------G-----------------------G---T

HIVJS21 ---- ------------------G--A-----G--------G-----------------------G---T

HIVJB11 ---- ------------------G--A-----G--------G-----------------------G---T

HIVJBH14A ----T------------------G--A-----G-------- G--------- ---------- ----G.-.

HIVJBD221

IIIVJB71 ---- ------------------G--A-----G--------G-----------------------G---T

HIVJBC306 ---- ------------------G--A-----G--------G-----------------------G---T

875

004

874

8“/5

812

014

075

591

072

100

96
075

492

670

I=A4M
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LOCUS

DEFINITION

ACCESSION

SEGMENT

sOURCE

REFERENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL

REFERENCE
COMMENT

BASE COUNT

ORIGIN

1
● nv ->

61

121

181

241

301

361

421

401

541

601

661

121

701

E41

9Ut

961

1021

HIvJBa3 1021 bp SS-RNA

Human immunodeficiency type 1, isolate BRU/LAV, clone C306nef4,

partial ● nv and complete nef cds.
X57465
3of3
Human Jnmurnodeficiency virus type 1 (HIV-1), isolate BRU/LAV, clone

C306nef4.
1 (bases 1 to 1021)

Guo H,-G., CherrMnn J,-C., Waters, D., Hall, L., Louie, A., Gallo, R.C.,
Streicher, H., Reitz, 14.S., Popovic, PI. and Blattner, W.

Sequence ●nalysis of original HIV-1

Nature 349, 145-746 [1991)
2 (bases 1 to 1021; correction of F~qure 3 in [11)
This sequenca kindly provided in ●lectronic form by H. Reltz, LTCB-

NCI-NIH, Bethemda; it corresponds to FiqJ.3 in [1] with exception of
the following corractlon by [2]:

coordinate revision of Fiq.3 in [1]
--------- . . . -------- . . . . . . . . -------- .-

393 c in flgurm should b. g

This viral isolate truly represents the patisnt BRU. Previous entries
desiq.iated HIVBRU ● re now chanqed to HIV1.AI to reflect their orlqin

from the patient LAI ● s ex?lained in Wain-Hobson et ●l., b:lence 252,
961, 1991.

2d9 a 209 C 301 g 222 t
Approximately 210nt upstream (in ●nv) of the nef start codon.

●qaatagtqc tqttaqcttq

qqqtcataqa aqtactacaa
qacaqqqcqc qqaaaqqqct

qqtqgqtqqc ccactqtaaq

qqqgcagtat ctcqaqacct
●acaatqctg attqtqcctq
●qacctcagq tacctttaaq
ttaaqaaaaa aqqqqqqact
qatcr.qtqqq tctaccacac
ccaqqqatca qat~tccact
qaqaaqqtaq aaqaqqccaa
catqqqataq aqqacccqqa
tttcqtcacq tqqcccqaqa

ctcaatqcca caqccataqc
aqaqcttata qaqctcttct
ttqataTAAq ATGqqtqqca

c- ● nv ●nd
nef start ->

qqaaaqaatq ●qacqaqctq
qqaaaqacat qqaqcaatea
qctaqaaqca caqqaqqaqq
accaatqact tataaqqqaq
qqaaqqqcta ● ttk~ctccc
acaaqqctac ttccctqatt
qacctttqqa tqqtqcctca
tqaayqaqaq aacaacaqct
qaqaqaaqty ttaqaqtqqa
tctqcatccq qaatactaca

ttctacaaqq qactttccqc tqqqqactt,t cctq.lq.lqqc
qaqtqqcqaq ccctcaq~tq r!tqcaT’IiTM Gcaqclqctt

slqnal ->

tqqttaqacc aqatctqaqc Ctqq(lagctc tctqqctaac
c

qtattqqatt caqqaa:taa

●qtaqctqaq qqqacaqata
ccacatacct aqaaqaacca
aatqqtcaaa atqtaqtqtq

●accaqcaqc qqatqqqqtq
caaqtaqeaa tacaqcaqct
●qaaqqtqqq ttttccaqtc
ctttaqatct taqccacttt
aaaaaaqaca agatatcctt

qqqataacta cacaccaqqq
aqctaqtacc aqttqaacca
tqttacaccc tatqaqcraq
qqtttqacaq ccqcctaqca

aqqactqcTG Acatcqaqct
<- ne f

qtqqcctqqq cqqqactqqq
ttqcctqtac tGGGtctctc

R rpt ->
taqqqaaccc ●ctqcttaaq

1.A=8!J
MAV 01



HIVJB03. Tha following saquanca start in the anv cds approximacoly 210nt upstraam
from the nef start codon. The LAX sequancm 1s shown for comparison.

CONSENSUS GGGMTGG~~CCTC~TATT~TGGUTCTcCTACAGTATTG~tTCMGUCT~GMTAGTGC

MI --------- --------- --------- ------- ------------- --------- . . . . . . . . . . . .C G

HIVJBNC31 ------- ------- ------- ------- ------ ------- ------ ------- ------- -------c T

HIVJBNP1l -------- -------- ----------- ------- -------- ----- -------- -------------c T

HIVJBNP41 -------- -------- -------- -------- . . -------- ----- -------- -------- -----c T

HIVJBC4 . - - -- - - . . - - -. -. --------- ----- - . -- - . . - - .- - --- --- - - -- -- ------ - - -- --- - -T T

HIVJBC5 . . . . . . . . . ------------------------- ------------- --------- ------------c T

CONSENSUS TGTTAGCTTGCTCU? ?CCACAGCCaTAGCAGTAGCTGAGgGGACAGATAGGGTcATAGAlGTAt TACW

IAI --------- ------TG. --. ---. A- --------- --. .G ---- --------- T-------- -G -----

HIVJBNC31 ---------------CA--------G---------------G-------------C---------T-----

HIVJBNP11 ---------------CA--------A--------------G-------------C---------T-----
HIv JBNp41 ---------- ----- CA--- ----- A---- ---------. G---------- --- C------- --- T-----

HIVJBC4 ---------------TG--------A--------------G-------------C---------T-----

HIVJBC5 ---------------TG--------A--------------A-------------C---------T-----

CONSENSUS aGAGCTTgTAGAGCTaTTCtCCACATACCTAGM~TcAGACAGGGCqcGWGGqcTTTGaTATUG
LAX G G A G------------------A---------TT-------AT----C------------ ------- . . .

HIVJBNC31 A------G-------A---T------------------C---------GC-------GC----A------

HIVJBNP1l A------G-------A---T------------------C---------GC-------GC----A------

HIVJBNP41 A------G-------A---T------------------C---------GC-------GC----A------

H1vJBc4 A------A-------C---T-----.-------------C---------GC-------GC----A------
HIVJBC5 A------A-------C---T -------- -.....-. -.C----- -.--GC.- .---.GC- ..-A..-. . .

COUSENSUS ATGGGTGGCMaTGGTCWcGT?GT7TGGqTGGaT~CCTACTGTUGGWGMTGAGACUGCTG
LAX ----------- ---------A--A--G---T---A ----------------------------------G
HIVJBNC31 ----------- ---------C-I.T--T---G---A----------------------------------A
HIVJBNP1l . . . . . . . . . -.A------ ---C--T.. T...A.-.A --------- --------- . . . . . . . . . . . . . . . .

HIVJBNP41 ----------- ---------C--T--T---G---A ----------------------------------A

HIVJBC4 ----------- ---------T--A--G---G---G ---------------- ------------------A

HIVJBC5 ----------- ---------C--A--GA -.-G-.-G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CONSENSUS AaCCAGCAGCq~TGGGGTGqGaGCAGtAtCtcqaqacctqqaaaqacatqqaqcaatcac&aqtaqcM

LAI -G--------A---------G-A ----C-T-TCGAGACCTGGAAMACATGGAGCAATCACAAGTAGC--

HIVJBNC31 -A--------G---------G-A---- l’-T-TCGAGACCTGGAMGACATGGAGCAATCACUGTASC--

HIVJBNP1l -A--------G---------G-A----T-G- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ., . . . . . . , , . , , , . , ---

HIVJBNP41 -A--------G---------G-A ----T-T-TCGAGACCTGGAMGACATGMGCAATCACAAGTAGC--

HIVJBC4 -A---. ----G---------G-G ----T-T-TCGAG~.CCTGGAAAGAC!ATGGAGCMTCACAAGTAGC- -
HIVJBC5 -A--------G---------A-A ----T-T-TC(;AGACCTGGAAAGACATGGAGCAATCACAAGTAGC- -

CONSENSUS TACAGCAGCTAaCMTGCTGaTTGXCCTGGCTA~~ACAqGAGGAGGAGqAGGTGGGlTTTCCAGTC

Ml -----------C--------C---------------------A --------- G-------- ---------

HIVJBNC31 ----------- --------A---------------------G---------G-----------------A

HIVJBNP1l ----------- -- ------A---------------------G------..-G-----------------A
HIVJBNP41 ----------- -------- --------------------- --------- -----------------A A G G
HIVJW4 --------- --A------ --A------ --------- ------G.. ---.--.A- --------- -------

HIVJBc3 A--------- -- -.------A --------- --------- .--G ----- ----A---- --------- ~---

CONSENSUS AqAC7TCAGGTACCTTTAAGACCAATqACTTAtAAGGqAGCTtTAGATCTTaqCCACTTTTTAAqAgAAA

M [ -c '--..--------------------G-----C----C----C--------AG---------- -A-G---
I11VJFINC31 -(; ‘-----------------------C-- ---r----Ti----T--------A(; -- - . - . - . - . -(;-(; - . -

IIIVJIINP!l -(;------- ---------- --- - --.,;----- T -.--(:---- T ----- - -.(;A ---- --- . . --(;-,;- . -

lllvJl\NP41 -1;--------------- .--..---.-(;-- ---T-.--T;-.--T--------(:A-- .--------(;-l;---

IIIV.II1C4 -f;---- --- .- ----- ---- ----I;-----T ----(:----l’ . .. . . . . A(; ----.,------(; -A---

Illv.:llc’l -f;.. . -l;- --- -’r.---l;-- .-i--- -----AI:-----..--..-I;.I;---

70

70

70

70

70

70

70

130

140

140

140

140

140

140

208

210

210

210

210

210

210

276

200

280

200

280

200

200

346

350

350

313

350

350

350

416

420

420

301

420

420

420

496

490

490

4’)!
4411

41111

4 ‘)[)

10A4U)
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CONSENSUS hGGGGGGACTGWGGGCTUTTtACTCCCA?atiG?CMGATATCCTTGAT?TGTGGqTCTACCACAC
LAI c------------------- -... -..--.- Ac~.--c . . ..-.-.-----.-c-.---A ----------

HIVJBNC31 T--------- --------- ----- -.----- GP.A---T---------------T-----G----------

HIVJBNP1l T------------------ ----- ------- GAA---T---------------T-----G----------

HIVJBNP41 T-------------------- --- ------- GAA---T---------------T-----G----------

HIVJBC4 ‘T-------------------- --- ------- AAA---A---------------C-----G----------

HIVJBC5 T----------------------- ------- AAA---A---------------C-----G----------

CONSENSUS ACA?GGCTACTWCCTGATTGGgAt~CTACACACCAGGGCCAGGGaTCAGATATCCACTGACCTTTGGa

LAI --- ------------------C.C---------------------G----------------------AA

HIVJBNC31 ---G------------------G-T---------------------A----------------------A

HIVJBNP1l ---G------------------G-T---------------------A----------------------A
HIVJBNP41 ---G------------------G-T---------------------A----------------------A
HIVJBC4 ---A------------------G-T---------------------A----------------------A
HIVJBC5 ---A------------------G-T---------------------A----------------------G

CONSENSUS TGGTGCTtC~=TAGT?CCAGT7~aCCAGAgMGGTAGMGAGGCCUTgMGGAGAGUCAaC?GCT

LAI A------- --------- A-----T--G-----T------------------A------------C-A---

HIVJBNC31 T------- -------- . G -----G--A-----G------------------G------------A-T---

HIVJBNP1l c------- --------- G-----G--A-----G------------------G------------A-T---

HIVJBNP41 ------- T --------- -----G--A-----GG ------------------ c-------- ..-.A.T.- .

H IVJBC 4 T------- -------- . A-----T--A-----G------------------G------------A-A---
HIVJBC5 T------- ------- -A-----T--A-----G------------------G------------A-A---

CONSENSUS TGTTACACCCTaTGAGCCaGCATG~ATqGACGhCCC@AGAGAGtiGTGTTAG?GTGGAGG7:TXACAG

LAI G. . . . . . . . . -- ------ T ------A--G--T-----T----------------A------- --------

HIVJBNC31 A-------- --- ------ A ------G--G--T-----G----------------T---------------

HIVJBNP1l ----------- ------ ------G--G--T-----G----------------T---------------A A
HIVJBNP41 ----------- ------ ------G--G--T-----G----------------T---------------A A
HIVJBC4 ----------- ------ ------G--A--G-----G----------------A---------------A A
HIVJBC5 ----------- ------ ------G--A--G-----G----------------A-------.,-------A A

CONSENSUS CCGCCTAGCATTTCqTCACGTGGCCCGAGAqt??CATCCGGAqTACTaCU~ACTGCTGACATCGAGCT

LAX -------------- ---------------GCTG--------G----T----A---------- -------A
HIVJBNC31 -------------- ---------------GAM--------G----A----G------------------G
HIVJBNP1l -------------- ---------------GW--------G----A----G-----------------G
HIVJBNP41 -------------- ---------------GW--------G----A----G------------------G
HIVJBC4 -------------- ---------------TCTG--------A----A----G------------------G
HIVJBC5 -------------- ---------------TCTG--------A- ---A----G -----------------G

CONSENSUS TtCTACAAGGGACTTTCCGCTGGGGACTTTCCAGGGA=CGTGG7CTGGGC~GACTGGGCAGTGGCGAq
IAI -G------------------------------------------C t-----.,---- --------- ------ ,

HIVJBNC31 -T------------------------------------------A--------------------- ---G

IIIVJBNP1l -T----------------------------------------- -A---------------------.,--G
}I;VJBNP41 -T------------------------------------------A-------------- .---------G
N1VJBC4 -T--------------------.----------------------C----------------------..-G

IIIVJBC5 -T------- .----------------------------------C-----.----------------.-A

CONSENSUS CCCTpAGATGCTGCATATAAGCAGCTGCTTTTtGCCTGTACTGGGTCTCTCTGGTTAGACCAGATtTGAG

IA1 - - . -. - . . . - . . . . . . .- - . . . - . - . . - . . . . . . - -. . . - . . - . . . . . - . - . - ---- - ---- -. - -. .T T

HIVJBNC31 -------------------------------- -------------------------------- ----T T

ll~VJBNPll T- - -- . --- . - - . . . - - . . - . . . . - -. - - - . - . . . - - . . - - - . - -- -- - - ---- - ---- ,------ -- - .,T

IIIVJBNP41 - - -- . --- . - . -. . . - . - - - . !. - - . . - . - . . - . - . - -- - - - . - - - - - - . - --- --- - - -- -- - - - - - -T T
I11VJFIC4 ------------ -------------------- . --------------------------------C----

IIIVJBC5 ---------------------------.--,.- -. --------------------------------C----

cONSENSUS CCTGG(;A(;(:T(:T[:T(;(:CTAACTA(;GGAA(:CCACT(;L-TTAA(iC 1006
I,AI .- .- . --- .. . . . - . - - . . . . . . . . ~ . - .- . --,, . . ----- 1(17?

IIIVJIIN1: II ---------,, --- . ..”... . . . ... ,., - . . . .. . . . . . . . 10:1

IIIVJIINIII I ..-” - .-. . . . . . . . . . - - . . ._ .

IIIVJIINI);I -- --- -------------------- - ---------------

lllvtlll(’4 . . . . . . . . . —. ._. -- _ . . . . . ._ .—- ____ .- -

Illvtllu ”’) ---- . . ..- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

I-A-91
-.

553
560
560
523
560
560
560

622
630
630
593
630
630
630

689
100
700

663

700

700

700

750
770
770
733
770
770
770

025
840
040
003
e40
040
840

094

910
910
873
910
910
910

964
900

9eo
941
9U0
9“19
9 ‘1‘)



HIVDAL

LOCUS

DEFINITION

ACCESSION
SOURCE

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

RSFSRENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL

COMNENT

HIVBAL 3808 bp SS-RNA

Human immunodeficlency virus typa 1, isolate SAL, clone 1;

tat, rev, vpu, env and nef coding sequencas.

Human Mnunodeficiancy virus type 1, BAL isolate, lambda clones

1 and 2 (partial).

1 [bdSas 1 to 3808)

Reitz,F1., Popovic,M., Gartner,S., Gallo,R., Raad-Connola,E. ●nd

Beaver,B.

~npubllshed (1990)
2 (Sitms)
Garcnar,S. , 14arkovits,P., r4arkouicz,D.i4., Kaplan,M.H., Gallo,R.C.

and Popovic,P1.

The Role of Mononuclear Ph~gocytes in HTLV-111/LAV Infoctlon

Sciencm 233, 215-219 f1906)

Described in [2] to be a macrophaga-tropic virus Isolatad from

lung ●lveolar tissue from ● n upstata New York patiant. This
maquenca kindly provided prior to publication oy M. Rmitz,

Laboratory of Tumor Cell Bioloqy, NCI, NIH, Bethesda MD.

A smquence raprmsenting ● second clone, BAL2, 18 ●nnotated below.

The BAL virus is not ●vailable am ● full-langth molecular clone

● t this time.

coordinate
-------- ----

167

172

101

192

201

212

219

234

423

509

017

e9e

904

942

954

1014

1043-1093

1111

1109

1202

1210

1370

1410

1404

1507

1502

1718

1927

2241

2J61

7424

24’)1

J’)/fl

,! II ,) II

.’ ‘)rl 4

;Vlll

1(1!))

!141

variation
-------- ---

start r+f clone 2 sequmnce

ctq in 1: cq in 2

ct in 1; tc in 2
c in 1; t in 2
qlnl; aln2
alnl:qln2

ca in 1; c in 2

ttca in 1; ctc in 2

a In 1; q in 2

t in 1; ● in 2

cq in 1; qe in 2

q in 1; ● in 2

ainl; qin2

c in 1; ● in 2

● in 1; q in 2

c in 1; t in 2

tttt. m.taqca in 1; ta~qcq in 2

q in L; ● in 2

● in 1; q in 2

c in 1; t in 2

taqtaataaLaqa in 1; ●aatqataqc In 2

● in 1; t in 2

a in 1; c in 2

ccaatttcqcqq In 1; ●aaatttcacqa in 2
qt in 1; AC in 2

c in 1; a in 2

qt in 1; cq in 2

q in 1; ● in 2

qq in 1; ● t in 2

c In 1; L in 2

g In 1; ● In 2

c in 1; L ln~

-l In !; ,J In/

.l~ Irl !; ,..I 111 J

,1 111 1; 4 1!1>

Ill In 1; r.n 1!1 /

t A,lr,al~ 11) 1: ,1(.4

,1 Ill 1; ● Irl /

1.,i.92
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HIVBAL

3250 cgt in 1; tgg in 2
3261 ctqtaaggaa in 1; aggtaaqag in 2
3201 d in 1; C in 2
3304 ● in 1; g in 2
3315 tatcta in 1; catctc in 2
3375 c in 1; t in 2
3400 ●gaggat in 1; gtagqag in 2

3412 end of clon. 2 sequence
BASE COUNT 130a a 662 C 937 g 901 t

ORIGIN About 20nt dounacream from tha vpR start.
1 qatcaagqgc cacagaqgga gccacacaat gaatgqacac TAGagctttt agaggagctt

VPR -> <- vi f

61 ●agaqtgaag ctqttaqaca ctttcctaqq atatgqcttc atgqcttagq gcaacatatc
121 tatqaaactt ●cggggatac ttgggcaqqa gtggaaqcca taataagaat tctgcaacaa
181 ctqctqttca tccatttcAG gattggqcgc caacatagca agaataggta ttattcaaca

/\ 3’ Sj

241 gaqgaqaqca ●qaaATGgaq ccagtagatc cTAAactaqa gccctqgaag catccaqqaa
tat start -~ <- vpR

301 gtcaqcctaa gactqcttgt accacttgct attqtaaaaa gtqttqcttt cattgccaag
361 tttgcttcat aacaaaagqc ttaqqcatct cctATGgcag gaagaaqcgg ●gacaqcgac

rev start ->
421 gaaqaqctcc tcaagacaqt gagactcatc aaqtttctct ●tcaaaqcaG Taaqtagtac

5’ Sj l\

481 atqtaATGca i,gctttacaa atatcagcta taqtaggatt aqtaqtaqca qeaataatag
vpU start ->

541 caatagctqt gtgqaccata qtatccatag aatataqqaa ●atattaaqg caaaqaaaaa
601 taqacaqqtt aattqataga ●taacagaaa gaqcagaaqa caqtqgcaAl Gagagtgacg

● nv start ->
661 qaqatcagqa agagttatca qcactqqtgq aqatqqqqca tcatgctcct tqgqatatta
721 acqatctqTA Atqctgaaga aaaattqtqq qtcacaqtct ●ttatqggqt ●cctgtqtgq

<. Vpu

781 aaaqaaqcaa ccaccactct ●ttttgcgca tcaqatcqta ●agcatatqa tacaqaqgta

841 cataatqttt qqqccacaca tqcctqtgta cccacagacc ccaacccaca aqaaqtaqaa
901 ttqaaaaatq tqacaqaaaa ttttaacacg tqqaaaaata acatgqtaqa acaaatqcat
961 gaqqatataa tcaqtttatq qgatcaaaqc ctaaaqccat qtqtaaaatt ● accccactc

1021 tqtqttactt taaattgcac tqatttqaqg aatqctacta atqqqaatqa cactaatacc
10EI actagtaqta qcagqgqaat qqtqqqqgya qgaqaaatqa aaaattqctc tttcaatatc

1141 ● ccacaaaca taaqaqqtaa qqtqcaqaaa q~atacqcac ttttctataa ●cttqatata
1201 qcaccaatag ●taataataq caataataqa tataqqttqa taagttqtaa cacctcaqtc
1261 ●ttacacaqg cctqtccaaa qgtatccttt qaqccaattc ccatacatta ttgtqccccq
1321 qctqqtttcq cqattctaaa gtqtaaaqat ●aqaaqttca atqqaaaaqq accatqcaca
1381 aatqtcaqca cagtacalltq tacacatqqa ●ttagqccaq taqtatcaac tcaactqctq

1441 ttaaatqqca qtctaqr:aqa aqaaqaqqta qtaattaqat ccqccaattt cqcqqacaat
1501 qctaaaqtca taataqtaca qctqaatqaa tctqtaqaaa ttaattqtac ●aqacccaac
1561 aacaatacaa qaaaaaqtat acatataqqa ccaqqeaqaq cattttatac ●acaqqaqaa
1621 ●taataqqaq ●tataaqaca aqcacattqt ●acattaqta qaqcaaaatq gaatqacact
1601 ttaaataaqa taqttataaa ●ttaaq+aa caatttqqqa ataaaacaat aqtctttaaq
1“141 cactcctcaq qaqqqqaccc aqaaattgtq acqcacaqtt ttaattqtqq agqgqaattt
100~ ttctactqta attcaacaca •CtqLttd~t aqtacttqqa atqttactqa ●qaqtcaaat
1061 ●acactqtaq ● aaataacac aatcacactc ccatqcaqaa taaaacaaat tataaacatq
1921 tqqcaqqaaq taqqaaqaqc aatqtatqcc cctcccatca qaqqacaaat taqatqttca
1901 tcaaatatta caqqqctqct attaacaaqa qatqqtqqtc ctqaqqacaa caaqaccqaq
2041 qtct.tcaqac crqqaqqaqq aqatatgaqq qataattqqa qaaqtqaatt ● tataa*Lat
21OI a~aqtaqta~ aA~ttqaacc ●tt.aqqaqta qcacccac, a ●qqcaaaqaq ●aqaqtqgtq
2161 caqaqaqaaa aaaqnqcaqt qgqaataqqa qctqtqttcc ttqgqLtctt qqqaqcaqca
2?21 qqaaquacta tqqqcqcaqc qqca~tqacq ctqacqqcac aqqccaqact attattqtct
2281 qqtataqLqc Aacaqcaqaa caaLcLqcLq aqqqctdttq ●qqcqcaaca qCdLCLqttq
2~41 CAWL(:a[:~(j l,C1.!Jq(lqCaL Cd.lqCdqCtC C.lqqcaaqaq Lcctqqctqt (Jqaafiqatac
7401 (:1.1.afl,lrlnl f: a~(:ri(l(,t.f’f.!. q,II III.11 I t,l,j flIJtlqI:l. I:Lq f~ad~actcal. [-lqc+,.(:mct

)4(JI ‘l I”l(li ‘1(”1”11 ‘I’l OIC~lIlf”l 0111! f II II J(l~ .1 A!..4Aal.(”! Cl 11.I AL.Iaq.+l,L! r) 1111.11.I.ICAI.11
.~’].~I .\lf.l 11!1,11.!II .1,11 ,I,II],II,I!J J,l.l!l .11 I !l ,1(! .I,lt I ,1(. a(,,l,l fj{:al.. l.ll .aI, a l!.1,1~.l I .1.11 1,

J!IIII ,IAA(;.I.11 (.,1(. .I,I.I.11.I..I,I,..I AI1-.l.l.lll.lrll lJaa1!401q.I .11 I ,11 ! aq,l~l, t .ll].tl J,l.ltfjq

.14,41 Ii!. a.11#1I \ II! !J1l.l .11 ! .1(/!.1 I !l.l(! ,11 ,14(.,4 a.l.ll, (l, p!l!~l, ,pll 41,,11 .I.la .I,ll, ,ll I.,: Al,,,

)/01 al II.sl .IIII aII 11.IIIIII!I t 11,11 ,1(1,,1 I I A,I(:A A. .lql.l,l. l,t 1. Cr.,lt ,, (.1 t t.l; I.al, .mlt ,1.1.il.
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HIVBAL

2761 agagttaggc agggatactc accactatcg tctCAGacCc acctcccatc ctcgagg9ga
/\ 3’sj

2021 cccgacaqgc ccggaggaat cgaagaagaa qgtggagdga gdgacagaga caqatccggt

28S1 ccatTAGtga acqqattctt ggcgcttatc tgggtcqatc LgCggdgCCL gttcctcttc
<- tat

2941 aqctaccacc gcttgagaga cttactcttg attgtgatga qqattgtgga acttctqgga

3001 ctagcaggqq ggtgggaagt cctcaaatat tggtggaatc tcctacagca ttggagccag
3061 gaactaaaga aTAGtgctgt tagcttgctc aatgccacag ctgtagcagt agcLgaaggg

<- rev

3121 acaqataggg ttatagaagt attacagaga gctgctaqag ctattctcca catacctaga
3181 agaataagac agggctLgga aagggctttg ctaTAAgATG ggtggcaagt ggtcaaaaag

<- env
naf start ->

3241 tagtatagtc gtatggcctg ctgtaaggaa ●agaatgaga agaactgagc cagcagcaga

3301 tggagtagga gcagcatcta qaqacct~ga aaaacatgga qcaatcac*a gtagcaatac

3361 ●qcagctaac aatgctgatt gtgcctggct ●gaagcacaa gaggatgaaq aaqtgggttt

3421 tccagtcaga cctcaggtac ctttaagacc aatgactcgc agtgcagcta tagatcttag

3481 ccacttLttC aagaaaaagg ggggaCtgga ●gggctaatt Cactcccaat ●aaqacaaga
3’LTR start ->

3541 tttccttgat tLqtgggtct accacacaca aqgctacttc Cctgattgqc agaactacac
3601 accagggcca gggaccagat ttccactgac ctttggatgq tgcttcaagc tagtaccagt

3661 tgaqccagag aaggtagaag aggccaatga aggagaqaac aactgcttgt CaCaCCCtaL
3721 gagcctqcac gggatggacg acccqgagaa agaagtgtta gcatgqaagt ttgacagcag
37B1 cccaqcattc catcacgtgg cccgagaa

nef ->

1-A-94
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HIVADA

LOCUS HIVADA 2562 bp SS-RNA

DEFINITION Human immunodaficiency virum typa 1 monocyt.-roplicativa isolate

ADA, complete env cas.
ACCESSION U604?2

sOURCE Human imnunodaficiency virus typo 1, SacI/SacI molecular clona

from tha ADA isolate.
RXFERENCE 1 (bases 1 to 2562)

AUTHORS Westervelt,P., Gendelman,H.E. ●nd Ratner,L.

TITLE Identification of a determinant within the HIV-1 surfaco ●nvelope

glycoprotein critical for productive infection of primary mmocytes

JOURNAL Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 88, 3097-3101 (1991)

cOMMENT Hardcopy of sequence in [1] kindly provided by Ratner, 1O-FEB-19O9.

Studies reported in [1], using chimeric molecular clones with the

ADA viral fragnmnt, suqqest that the HIV-1 ● nv V3 reqlon contains

determinants for productive infbction of primary monocyten.
BASE COUNT @93 a 425 C 604 q 64IY t
ORIGIN Env cds start.

1 ATGaaagtga agqggatcag gaagaattat cagcacttgt ggaaatgggg catcatgctc

● nv start ->
61 cttqggatqt tgatqatctg TAGtgctgta gaaaatttgt gggtcacagt tcattatqgg

<- Vpu

121 gtacctgtgt ggaaaqaagc aaccaccact ctactttgtg catcaqatgc taatgcdtat
101 gatacaqagg tacataatgt ttgggccaca catgcctqtg tacccacaga ccccadccca
2?1 caagaagtag tattggaaaa tgtgacagaa ●attttaaca tgtggaaaaa taacatggta

301 qaacaqatgc atgagqatat aatcagttta tgggatcaaa gcctaaagcc atgtqtaaaa

361 ttaaccccac tctgtgttac ttcaaattgc ●ctgatttga ggaatgttac taatatcaat

421

481
541

601

661

721

70:

841

aatagtagtq

ataagagata

gataatgata
tqtccaaaqg
●ttctaaagt

qtacaatgta
ctagcagaaq

atagtacagt

●999aat9aq ●99a9aaata aaaaactgct ctttcaatat caccacaagc
aggtgaagaa agactatgca cttttttata qacttgatgt ●gtaccaata
atactaqct~ taggttgata aattgtaata cctcaaccat tacacaggcc

tatcctttga gccaattccc atacattatt gtaccccqgc tgqttttqcg

gtaaagacaa gaagttcaat ggaacagggc catgta~aaa tgtcagcaca
cacatggaat taggccaqta qtgtcaactc aactgctqtt aaatqgcaqt

●aqagqtagt ●attaqatct ●gtaatttca cagacaatgc ●aaaaacata

tgaaagaatc tgtagaaatt ●attqtacaa qacccaacaa caatacaaqg

901 ,.~aagtatac atataggacc aggaaqaqca ttttatacaa cagqaqaaat aatagqaqat
961 ●taagacaaq cacattgcaa cactagtaqa acaaaatgga ataacacttt aaatcaaata

1021

1001

1141

1201

1261

1321

1301

1441

1501

qctacaaaat

gqaqgggacc
● attcaacac
tcgaatgqta

●atatqtqqc

tqctcatcaa

tccgaqatct

aaatataaag
gtqgtqcaqa

taaaagaaca atttggqaat aata-aacaa tagtctttaa tcaatcctca

caqaaattqt aatgcacagt tttaattqtq qaqgqqaatt tttctactgt
aactgtttaa tagtacttqq aattttaatg gtacttqgaa tttaacacaa

ctgaaqqaaa tgacactatc acactcccat gtagaataaa ● caaattata

a9qaa9taqq aaaagcaatq tatqcccctc ccatcaqagq acaaattaqa
●tattdcaqg gctaatatta acaagagatq qtggaactaa cagtagtqqq

tcagacctqg qqqaqqaqat ●tqagqgaca attqqaqaaq tqaattatat

taqtaaaaat tqaaccatta qqagtagcac ccaccaaqgc ●aaaaqaaga
g~gaaaaaaq aqcaqtqgga ●cqctaqqaq ctatqttcct tgqqttcttg

1561 qqaqcagcaq qaaqcactat qqgcqcaqcg tcaataacqc tqacqqtaca qgccagacta
1621

1681

1741

1001

1061

1921

1981

2041

2101

2161

2221

2281

2341

2401

24bl

ttattgtctg qtataqtgca acagcaqaac aattt~ccqa gqqctattga gqcgcaacaq

catctgttqc ●acccacaqt ctgqqgcatc aaqcaqctcc aqqcaaqaqt cctqqctctg
qaaagatacc taaqqgatca acaqctccta qqgatttqqq gttqctctqq ● aaactcatc

tgcaccactq ctqtqccttg qaatgctagt tggagtaata ●aactctgga tatgatttqg

qataacatga cctgqatqga qtgqqaaaqa gaaatcqaaa attacacaqq cttaatatac
●ccttaattg ●agaatcqca gaaccaacaa gaaaaqaatq ●acaagactt attaqcatta
gataaqtgqq caaqtttgtg qaattqqttt qacatatcaa attqgctgtg qtatataaaa

● tcttcataa tqataqtaqq aqqcttgata qqtttaaqaa taqtttttac tqtactttct

●taqtaaata qaqttaqqca qqqatactca ccattgtcat tkcAGaccca cctcccaqcc
l\ 3’sj

ccqaqqqqac ccqacaqqcc cqaaqqaatc qaaqaaqaaq qtqqaqacaq ●qacaqaqac

aqatccqtqc qatTAGtqqa tqqattctLa qcacttttct qqqacqacct qcqqaqcctq

c- tat

tqcctcttca qctaccaccq cttqaqaqac ttactctt.qa Ltqtaqcqaq qattqtqqaa

cttctflqq~c qc,IfjqIpJql.q qq.laqtcctr: a.+qtdl.tqqt qqaatctcct qc,lqtdt.tqq

.l{ll-(:,lqq~ac l.a,~(l(J,l,i’rAG t.rl(:L(Il.t.a(jc Ltq(!t.L~Al.q Ccactlqctat arJC,![Jtd(lCt

c“- rnv

‘l II(lIl(lfl II CII(J J~.,~W(]~.L.~t. J~IJAII~..IY~.I (:.la.lfl,l.lLt.t ~tm~qqc!.nt Lctcc.lc.lt.i

<- wnv
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LoCUS

DEFINITION
ACCESSION

SEGUENT

SOURCE

REFEAENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

COMUINT

BASE COUNT

ORIGIN

HIVSWB401 59 bp SS-RNA

Human immunodaficiancy virus type 1, isolato SWB40, qaq raqion.

f4279Sl

lof2
Human lrmnunodeficiancy virus type 1 (HIV-l), isolatm SWB40, clona

01.

1 (bases 1 CO 59)

Goodanow,14., Huat, T., Saurin,W. , Kwok,S., Snlnsky.J. ●nd

Wain-Hobson,S.

HIV-1 isolates ar. rapidly ●volvlng quasispaci.s: avid.ncm for
viral mixturas ●nd preforrmd nuclaotida substitutions

J. Acq, Imun. Defic. Syndroma 2, 344-352 (1989)

[11 kindly su~ltt~d in computar rmadabla form by S, Waln-Hobson -
Sibling saquencms are ●vailable [s.. 1969: I-A-177). Thim Soquonca

dorlvam from a “rapid-hiqh= viral ~.solata takan from ● Swedish
pati.nt.

26 ● 7C 10 q 16 t

1 ctataaaaga tqgat4accc tggqattaaa taaaatagta agaatgtata gccctatca

LOCUS

DEFINITION

ACCESSION

SEGMENT

SOURCE

REFERENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL
REFERENCE

AUTHORS
TITLE

JOURNAL

CO14HENT

BASE COIINT

ORIGIN

HIVSWB402 265 b? SS-RNA

Human immunodeficiency virus typo 1, lsolato SWB40, envalopa

region (hyparvariable VI region) .
t427946 u27951

2of2

Human inwnunodaficlancy Virus typa 1 (HIV-l), provlral DNA, Isolat.

SWB40.

1 (bases 1 to 265)

Goodanow, M., H*t,T., Saurin,W. , Kwok,S., Sninaky,J. ●nd

Wain-Hobson,S.
HIV-1 Isolat.s ● r. rapidly .volvinq quaslspaclas: ●vidonco for
viral mlxcuras ●nd pr.farrad nucl.ocih substitutions

J. Acq. Imnun. Dafic. Syndronm 2, 344-352 [19s9)

2 [bases 1 to 265)

V~rtanian,J., Nayarhans,A., Asjo,B. and Waln-llobson,S.

SolactIOn, r-combination, ●nd G->A hy~rmutatlon af human

imnuno&ficiency virum typa 1 qena,nos

J. Virol. 65, 1779-17ae (1991)

[1], [2] ktndly submittad in comput.r raadabla form by S. Waln-

Hobson, Past.ur Instituta, Paris. These saqumncms dariva from

● ‘rapid-hlqt” viral lsolata takmn from ● Sw.dish paclant.
Sibllnq sequenc~s over this VI r.qion •r~ ●vallablo.

100 a 40 c 49 q 6S t

1 ●aactaaccc cactctqtgt tactctaaat tqcactgact tgaggaatqa tactaatacc
61 ●atagtaqta qctqqqqaaa qatqqaqaqa qgaqaaataa ●aaactgctc tctcaatqtc

121 ●ccacaaqca taaqaaataa qatqcaqaat qaatatqcac ttctttataa ●cttgatgta
181 qtaccaAtaq attallqatac taccaqctat Agqttqatsa qttqtaacsc ctcagtcatt
241 acac~gqcct qtccaaaqqt ●acct
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LOCUS
DEFINITION
ACCESSION

SEGNENT

SOURCE

REFERENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL

CO14RENT

BASE COUNT

ORIGIN

HIVSWB8S1 59 bp SS-RNA
Human Immunodaficiency virus type 1. isolate SWB80, gag region.

N27952

lof4

Human imnunodeficiency virus type 1 (HIV-1), isolate SWB88, clone

cl.

1 (bases 1 to 59)
Goodenow,M,, Huet,T., Saurin,kl., Kwok,S., Sninsky,J. and

Wain-Hobson, S.

HIV-1 isolates ● re rapidly ●volving quasispacies: evidence for

viral mixtures and preferrad nucleotida substitutions
J, Acq. Immun. Dafic. Syndroma 2, 344-352 (1989)

[1] kindly submitted in computer readabla form by S. Wain-Hobeon.

988 IS a =o-called ‘slow virus” lsolatod in sweden. Sibling

sequences available. [see 19E9: I-A-174).

26 a ac 10 g 15 t

1 ctataaaaga tggataatcc tgggattaaa taaaataqta aqaatgtata gccctacca

LOCUS
DEFINITION

ACCESSION

SEGWENT

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL
COIWENT

BASE COUNT
ORIGIN

HIvSWB8B2 314 bp SS-RNA

Human Immunodeficiency virus type 1, isolate B8B, tat cds for
first expressed ● xon of Isolate L1.01.

H31462

2of4
1 (baaas 1 to 314)

Meyerhana,A., Cheynier,R., Albert,J., Seth,H., Kwok,S., Sninaky,J.,

Plorfeldt-14anaon, L., Asjo,B. ●nd Wain-Hobson,S.

Temporal fluctuation in HIV quasispecies in VIVO ● ro not raflected

by Sequential HIV lsolation~

Cell 59, 901-910 (19E9~
Kindly submitted in computer-readable form by S. Wain-Hobson,

Pasteus Institute, Paris. The BEB isolate is considered to be a

‘slow-lowm viral form. Sibling sequences from pbl’a and viruses

propoqatad on pbl’s are available. This sequence corresponds to the

●arliest sample major form, L1.01.

111 a 5’1 c 10 g 76 t

1 cattattcaa caqaqqaqaq caaqaagaaA TGqaqccaqt aqatcctaqt ctaqaqccct

tat ->
61 ggaagcatcc aggaaqtcaq cctaaqactg cttytaacaa ttqctattqt ●aaaagtqtt

121 qctttcattq ccaaqtttqt ttcacaaaaa aaqqcttaqq catctcctat qgcaqqaaqa
181 ●qcqqaqaca gcgacqaaqa gctcctcaqg acaqtgaqac tcatcaaqtt tctctatcda

241 aqcaGTadqc agtacatqta atqcaacctt taqaaatatt aqcaataqta gcattaqtaq

5’ Sj II

301 taqcaataat tcta
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HIVSWB883

LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
SEGUEN~
SOURCE

REFERENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL
COWNT

SASE COUNT
ORIGIN

HIVSWB8Q3 250 bp as-RNA
HUMn ifmnunodeficiency virus type 1, isolate SWB88, anva~ope
region. .
HZ-1947
3of4
Hummn inznunodaficiency virus type 1 (HIV-1), lsolata SWB80, clono
01.
1 (basas 1 to 250)
Goodenow,H., Huet,T., Saurin,H., Kwok,S., Sninsky,J. and
Wnin-Hobson, S.
HIV1 isolatos ● re rapidly ●volving quasispecias: ●videncs for viral
mixturem arid preferred nucleotido substitutions
J. Acq. Inmnun. Defic. Syndrome 2, 344-340 (1989)
[1] kindly submitted in computer readable ferm by S. Wain-Hobson.
This stretch conms from the first hypervariable region of env.
Siblinq soquencas are ●vailable (see 1989: I-A-175).

96 ● 40 c 42 g 72 t

1 ●aattaacnc cactctgtgt tactttaaat tgcactaagt tqaagaatgt tacttatqcc
61 aataatagta qtaqqga~.~ aqaagaaatq ●aaaactqct ctttcaccac aaqaatagqg

121 aataaqqtqc agaaagaata tgcacttttc cataaacttg ●tgtagtacc aataqataaq
lB1 gacaatacaa gctttatatt gatacattgt aatacctcqa ccattacaca gqcttgtcca
241 ●aggtatcct
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LOCUS
DEFIWITION

ACCESSION
SEGNENT
RSFEREWCE

AUTHORS
TITLE

JOURNAL
CO14HENT

EASE COUNT
ORIGIN

HIVSWB884 051 bp SS-RNA

Human hmunodaficiency virus type 1, isoldta SN’S8B, nef,ltr
r.gions. [ nef cds for isolacm L1.14).
H50206
4of4
1 (basas 1 to 051)
Dolassus,S., Choynier,R. and Wain-Hobson,S.
Evolution of human immunodaflclancy virus type 1 nef and long
terminal repeat amquancas ovar 4 years in vivo ●nd in vitro
J. Virol. 65, 225-231 (1990)

[11 kindly submitted in computer raadablo form by S. Wain-Hobeon,
Pa-tour In~tituta, Paris. Siblinq soquencaa -f thi- isolata

(L1.14) ara availabla.
237 a 106 C 251 g 177 t

1 ATGqqtggca ●gtggtcaaa ●aqtagcatg agtggatqqc ctgctataaq gqaaaqaatg
naf start ->

61 aaacaaqctq ●gccaqcaqc aqatqggqtq ggagcagtat ctcqagacet qqaaaaacat
121 gqagcaatca caagtagcaa cacaqcaqct actaatqctg ●ttqtqcctq qctaqaaqca
181 caagaqgaqq aagaggtqgq ttttccaqtc aqacctcagq tacctttaaq accaatqact
241 cqcaqqgcaq ctataqatct taqccacttt ttaaqaqaaa ●qgqqggact ggaagqgcca

3’LTR ->
301 gttcactccc ●aaaaaqaca dgagatCCtL qatctgtqqq tctaccacac acaagqctac
361 ttccctgatt qgcagaacta cacaccagqq ccaqqqacca qatqgccact gacccctqga
421 tqgtgctcca agctagtacc aqtcgaqcca gagaaqgtag ●ag~ggccaa tqaaqqaqag
481 ●acaacagct tqttacaccc tatgaqcctg catggaatgg aqgacccqqa gaaagaaqtg
541 ttaqtgtgga aqtttqacaq caqcctagca tttcaccaca ●qqcccqaqa gctqcatccq

601 gaqtattaca ●aqactgcTG Acaccqagtt ttccacgaqq qactttccgc tqqqqacttt
<- nof

661 ccaqgqaaqc qtggcctggq cqqqactqqq qaqtqqcqaq ccctcaqatq ctqcaTATAA
●lqnal ->

721 gcaqctqctt tttqcctgta ctGGGtctct ctqqtcaqac caqatctqag cctqgcJaqct
R start -z

701 ctctggctaq ctaggqaacc cactgcttaa qcctcAATAA Aqcttqcctt gaqtqcttca

slqnal ->
841 aqtaqcqtqt q

I-A-99
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LOCUS

DEFINITION
SOURCE

SEGMENT

REFERENCE

AUTHORS
TITLE
JOURNAL

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
REFERENCE

AUTHORS
TITLE

JOURNAL

CDNMENT

BASK COUNT
ORIGIN

HIVM77 201 bp SS-RNA

Human immunodaflciancy virus typa 1, qaq [P24) ragion.

Human lnrnunodaficiancy virus type 1 (HIV-1), direct SaWencin9 of

PCR amplified provl=~l DNA from th. peripheral blood of ● n
HIV-infected hemophiliac (patiant 77).

1 of 3.
1 (bisas 1 to 201)

Balfa,e., Simmondn,P., Ludlam,C.A.,
.

kpublished (1990).

2 (bases 1 to 201)

Balfa,P., Simnonds,P., Ludlam,C.A.,

Bishop,J.O. ●nd Brown,A.J.L.

Bimhop,J.O. ●nd Brown,A.J.L.

Concurrent wolution of human inununodaflciancy virus type 1 In
pati,nts infactod from the same sourca: rato of
low fraquoncy of inactivating mutations

J. Virol. 64, 6221-6233 (1990)

3 (bases 1 to 201)

Simmonds,P., Balfo,P., Ludlam,C.A., Blshop,J.O.
Analysim of sequance diversity in hy~rvariable

external glycoprocein of human immunodeflclency
J. Virol. 64, 5840-5850 [1990)
Kindly submitted in computar readable form by P.

sequence change and

●nd Brown,A.J.L.
regionm of the
virus type 1

Balfe. Theme

sequent.m ware obtalnad by diract aequancing of PCR Amplified DNA
from the perlphoral blood of ● member of ● cohort of hemophlllacm,
■ome of whom were probably Lnfmctmd by the same batch of factor

VIII. Thm qag sequences In raferanco [1] ware used in calculat
the qaq distance matrices in referance [2].

The sequence in thim ●ntry is one of fifteen ●aquencem over the
reqion obtain-d from this patient. An allqnmmnt promentlnq ●ll

nq

gag
the

gaq ●equencam obtained from ●ach patient in this study is promented
on the following paqes. Sequencem from the same individual are
indicated by the same fir-t two diqits of the sequence name.

75 ● 30 c 40 g 40 t
201 total bases

1 qaatgcatcc aqtqcatqca qqqcctattq Caccaggcca qatgagagaa Ccaaqgqqaa
61 qtgacataqc aqqmctact ●qtacccttc aqqaacaaat ●ggatqgatg ●caaataatc

121 Cacctatccc agLaqqaqaa ● tctataaaa gatqqataat Cctgqqatta ●acaaqataq
lal taaqqatqta taqtcct.cc ●

LA-1OO
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EDIN

L~CUS

DEFINITION

: 6URCE

SEGHENT

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL

CO1414ENT

BASE COUNT

ORIGIN

HIW77 282 bp #a-RNA

Human immunodoficiancy virus typo 1, V3 rwqion.

Human irnnunodaficiency vlrua type 1, direct sequencing of PCR

●mplifled provlral DNA from peripheral blood of ●n HIV-infected

hemophiliac [patient 77).
2 of 3.
1 (baeea 1 to 282)
Balfe,P., Slnunonds,P., Ludlam,C.A., Bimhop,J.O. and Brown,A.J.L.
Concurrent evolution of humn lmmunodaficiency virue type 1 in

patiente infect-d from the SaIM eourca: rate of aequmnca change and

low frequency of inactivating mutations

J. Virol. 64, 6221-6233 (1990)

2 (bae.s 1 to 2B2)
Simmonde,P., Balfe,P., Ludlam,C.A., Blshop,J.O. and Brown,A.J.L.
Analyeie of sequencn dlvmrnlty in hyp.rvariablo reqionm of the
●xternal glycoprotein of human Lmmunodeficiency virus type 1

J. Vlrol. 64, 5840-5E50 (1990)
Kindly submittad in computer readabls form by P. Balfe. The=e

sequences were obtained by direct nequencinq of PCR amplified DNA

from the peripheral blood of ● member of a cohort of hemophiliac,
some of whom were probably infected by tha same batch of factor
VIII.

The sequence in this ●ntry le one of eix eaquences over the v]

reqion obtained from this patient. An ●liqnment presentlnq all the

V3 sequencee obtained from ●ach of the patients In this study 1S
presented on the followlnq paqes. Sequences from the individual ● re
indlcatod by the same first two diqite of the sequence name.

126 ● 46 C 51 q 59 t

1 ●cqqacaacq ctaaaaccat ●ataqtacaq otqaaqqaoc ctqtaaacat tacttqtaca
61 ●$acccaqca ●caatacaaq aaaaaqtata cacataqcac cqqqqaqaqt ●tttcatqca

121 ●caqqaqaaa taataqqaqa tataaqacaa qcacattqta acattaqtaq ●aaagattgq
181 aataacactt taaaacaqat aqttacaaaa ctaaaaqaac aqtttqqaaa taaaacaata
241 ● tctttaatc actcctcaqq aqqyqaccca qaaattqtaa tq

I.A.101
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Locus
DEFINITION
SOURCE

sEGUENT
REFERENCE

AUTHORS
TITLE

JOURNAL
REFERENCE

AUTHORS
TITLE

JOURNAL
COM4ENT

BAsE COUNT
ORIGIN

HIVT77 251 bp SS-RNA
Human immunodeflciancy virus typa 1, V4C3V5 rmglon.
Human Lmnunodmficimncy virus typa 1, direct smqumncinq of PCR

amplified proviral DNA from peripheral blood of an HIV-infected

hemophiliac (patient 77).
3 of 3.
1 (bases 1 to 251)
Balfe,P., Slmrnonds,P. . Ludlam,C.A., Bishop,J.0. ●nd Broun,A.J.L.
Concurrerit ●volution of humn immunodeficiancy virus type 1 in

pacl.ntm infected from the same source: race of sequence change and
low frequency of irmctivatlnq mutations
J. Virol. 64, 6221-6233 [1990)
2 (bases 1 co 251)
Simunonda,P., tlalfo,P. , Ludlam,C.A., Binhop,J.O. ●nd Brown,A.J.L.
Analysis of sequance diversity in hyparvariable regions of the
●xternal qlycoproteln of human Immunodeficimncy virus type 1

J. Vlrol. 64, 5040-5850 [1990)
Kindly mubmlttad in computer readable form by P. Balfs. The se

sequences wnra obcainad by direct sequenclnq of PCR ●mpllfled DNA
from the peripheral blood of ● mmmber of ● cohort of hemophiliacs,
some of whom were probably infected by the SAM batch of factor
VIII.
The sequence in thlm ●ntry 1S ona of thirtaen sequences over the
V4C3V5 reqlon obcainmd from this patient. An allqnmmnt presenting
all tha V4C3V5 sequences obtained from ●ach of the pttiantm in this
study 1S presented on the followinq paqo~. Sequencas from the same
individual ● re lndiraced by the ●me first two diqlts of the
saquence name.

93 ● 49 c 53 q 55 t 1 others

1 tqtctaataq tacttgqctq tttaataqta Cttqqaatqa Cactacaqaq tcaaataa:a
61 ctqaacctat oacactccca tqcagaataa ●acaaactat ●aaoaqhtqq caqqaaqtaq

121 qaaaagcaat qtatqcccct cccatcaqaq qacamttaq ●tqttcatca aatatcacaq
181 gqctqctatt ●acaaqaqat qqtqqtaqqa acaacqaqac caacqqnacc qaqaccttca
241 qacctqqaqq ●

I=A.102
MAY 91



LOCUS
DEFINITION
SOURCE

SEGMENT
REFERENCE

AUTHORS
TITLE
JOURNAL

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL
REFERENCE

AUTHORS
TITLE

JOURNAL

COMMENT

BASE COUNT
ORIGTN

HIVH02 177 bp SS-RNA

Human immunodeficimncy virus type 1, qaq [p24) raqion.
Human imnunodaficlancy virus type 1 (HIV-1). dlract saquenclnq of
PCR ●mplifled provlral DNA from the peripheral blood of ●n
HIV-infactad hemophiliac [patient 82).

1 of 3.

1 [bases 1 to 177)

Balfe,P., Simmonrls,P., Ludlam,C.A., Blshop,J.O. and Brown,A.Z.L.
.

~npublished [1990).
2 (bases 1 to 177)
Balfa,P., Simmonda,P., Ludlam,C.A., Binhop,J.O. and Brown,A.J.L.
Concurrent avolution of human imnunodaficlancy vlrum typm 1 in

patimnts infactod frem tho same sourca: rat. of saquanca chanqm and

low frequ~ncy of inactivating mutations

J. Virol. 64, 6221-6233 (1990)

3 (basas 1 to 177)

Simmonds,P,, Balfm,P., Ludlam,C.A., Bishop,J,O. ●nd Brown,A.J.L.
Analymlm of smqumncm divmr~ity in hyparvarlablo raqiona of tho
●xtarnal qlycoprotoin of human immunodaficiancy virus typa 1
J. Virol. 64, 5840-5850 (1990)

Kindly submitted in comput~r rwadablm form by P. Balfo. Th@m

scquancos war. obtalnod by diracc saquanclnq of PCR ●mpliflad DNA
from tho paripharal blood of a homophlliac Infmctad by ●

contaminated batch nf factor VIII. The qaq saquoncas in rafmranca

[11 war- usad in calculitinq tha qaq discanca maLric*a in reference
[2].
Tho soquanca in this ●ntry 1S ona of savan saqumncan ovar tho qaq
roqlon obtain-d from this patlant. An aliqnmont prm~antinq ●ll tha

qaq ●oquancos obtalnad from ●ach of tha patlmntm in thin study 1S
prasontad on tha followinq paqas. Saqumncwn from tho ■me individual
ara lndlcated by th~ same flrnt two diqlts of tho saquanca namm.

1 qqttaqatta Catccaqtqc
61 qqqaaqcqac ataqcaqqaa

121 Laatccaccc ●tcccaqtaq

I.A-l(l.!
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EDIN

LCCUS
DEFINITION

SOURCE

SEGNENT

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL
REFERShCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL
COHNENT

BASE CCLINT
ORIGIN

HIW82 306 Op SS-RNA

Human lmmunodaflciency virus type 1, v] region.

Human imnunodeficiency virus typm 1, dlrocc sequencing of PCR

amplifiad proviral DNA from poripharal blood of an HIV-infected

homophlliac (patiant B2).
2 of 3.

1 (bases 1 to 306)
Balfm,P., Slmnonds,P., Ludlam,C.A., Bimhop,J.O. and Brown,A.J.L.

Concurronc ●volution of human Immunodoflciancy virus typa 1 in
patlonts lnfmctad from the sam@ sourco: rat. of saqumncm change ●nd
low fraqumncy of lnactivatinq mutationn
J. VirO1. 64, 6221-6233 (1990)
2 (bases 1 to 306)
Slmmonds,P., Balfo,P., Ludlam,C.A., Blshop,J.O. and Brown,A.J.L.
Analysis of ●oquonco dlvormity in hyporvarlablo raqlona of tho
●xtornal qlycoproteln of human lmmunodaflcioncy virus typ~ 1
J. Vlrol. 64, 5R40-5@50 (1990)

Kindly submlttad in computor raadablo form by P. Balfo. Thoao
●mquancms wara obtalnad by diract 8aquanclnq of PCR ●mplified DNA
from tho porlpharal blood of a hmmophlllac Infoctod by an

HiV-contamlnatod batch of factor VIII.
Th~ saqumnca in this ●ntry 1- on. of six saquancon ovar thm V3
roqlon obtalnad from thlm patiant. An ●llqnmmnt pro-antinq all thm
V3 noquancoo obtainad from ●ach OC tho patlonts in thi~ #cudy in

pra~antad on tho followinq paqas. Saquanc~o from tho sama individual
● ra indlcatod by tho SAM first two dlqits of tho #oquonc@ name.

135 ● 43 c 54 q 74 t

1 tctaqcaatt Ltacaqacaa tqCt~~~ACC aCaataqtac aqctqaatqa ●tctqtaqta
61 ●ttaattqta caaqacccaa caacaataca aqaaaaqqta tacatacaqq ●cciqqqaqt

121 qcattttacq Caacaqqaqq ●ataataqqa qatataaqac ●aqcacattq Caacattaqt
101 ●qaqoaaaat qqaatqaaac tttaaaacaq ●ttqttacafi Aattaaqaqa ●caattta?.q
241 ● ataaaacaa t~qtctttaa tcaatcctca qqaqqqqacc caqmattq~ ●atqcacaqt
301 tttaat

I=A.1011
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LOCUS
DEFINITION
SOURCE

SEG14ENT
REFERENCE

AUTHORS
TITLE

JOURNAL

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL
CONHENT

BASE COUNT
ORIGIN

HIVTE2 260 bp SS-RNA VRL 23-MAY-L991

Human immunodaflciancy “~irus type 1, V4C3V5 rmgion.

Human lmnunodeficlency virus typa 1, direct saquancing of PCR
amplifiad proviral DNA from paripharal blood of an HIV-infactad
hamophlllac (paClant 82).

3 of 3.

1 [basas 1 to 260)

Balfa,P., Simmonds,P., Ludlam,C.A., Biohop,J.O. and Brown,A.J.L.
Concurrent avolution of human lmmunodcflclancy virus typa 1 in
patiants infeccad from tha smma sourca: rata of saquanca changa ●nd

low fraquancy of inactivating mutations

J. Virol. 64, 6221-6233 [1990)

2 (bases 1 to 260)

Simmonds,P., Balfa,P., Ludlam,C.A., Blahop,J.O. and Brown,A.J.L.
Ana~ysis of sequanca dlvar~ity in hyparvariabla raqions of tha

●xternal glycoprotaln of human lmmunodaficiancy virus typa 1
J. Virol. 64, 5B40-58S0 (1990)
Kindly submlttad in cumputar raadabla fo:m by P. BAlfa. These
aaqumncas ware obtainad by diract ●equancinq of PCR ●mplifiad DNA
from tha parlpharal blood of ● hemophiliac infactad with ● n

HIV-cont:,mlnatad batch of factor VIII.
Tha saquanca in this antry lm ona of ●lmvmn saquancas ovar tha
V4C3V5 region obtain-d from thin patiant. An allqnmant prasantinq
all tha V4C3V5 maquences obttinad from ●ach of the patlants in this
study is prasentad on tha following paqas. Saquencas from the sama
individual ● rm indicated by tha ●ame first two dlqlts of tha
●aqumnca n~mc,

106 a 45 0 51 q 50 t

1 ttaataqtac ttqqaattca ●catqqqatt Csacacaact taataqtdct Caqmtaaaq

61 aaqaaaatat cacactceca tqtaqaataa ●acaaattat ●mcatqtqq caqqaaqtaq
121 qaaatqcaat qtatqcccct Cccatciaaq qacaaatcaq Atqtccatca ●atattacaq
181 qqctattatt ●acaaqaqat qqtqqtaata qcqqtaacaa ●aqcaacqac ●ccaccqaflt
241 ccttcaqacc tqqqqqaqqh

I.A. 10S
MAY 91
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M7113S7
r1713w
uln3s2
nn73

n77172
)477174
1477175
147-1176
K771S3
u7n84
wnas
m71c7
mnaa
mn8#
W7191
M7S1401

M791403

M79537

U7M46
#9558
MTS561
U32004
MS320U
US320U
ti3204S
U32222
m3226s
m3z273
UA323.1
MB32374
~4234S
X442351
!424235’4
u14L64
M74164

M74167
M74614
U1461S
m4617
m4676
M7S4M
m613a3
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W1669B
ula574
14-lcsw
147S592
14A2597
H42599
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U32408
M2612
M2615
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LOCUS
DEFINITION

ACCESSION

SOURCE

REFERENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL
COUUENT

DASE COUNT
ORIGIN

1

61

121

191

241

301
361

421

4el

541

601

HIVNJA 654 bp SS-RNA
Human Lmmunodeflcioncy virus type 1, partial pol cds; samples

from Now Jersey patient before ●nd after AZT creacmmnt.

H6102B FI61029 I46103O H61031 t461032 H61033 )461034 M61035 H61OJ6

H61037 FI61038 H61039 I46104O I461041 H61042 I461043 H61044 I461045

Human imununodefieiency virus type 1 (hIV-l} direct amplification

●nd sequencing of 25-year old male patient. Clone A14.

1 [bases 1 to 654)

Fltzgibbon,J.E., Howo1l,R.M., Schwartzer,T.A., Gocke,D,J. ● nd
Dubln,D.T
In VIVO prevalence of ●zidothymidlne (AZT) resistance mutaclonm
in ● n AIDS patient bafora ●nd afcar AZT therapy
AIDS Res. Hum. Retroviruma~ 7, 265-269 (1991)
Blood samples were collected from ● 25-year old male pacianc in

8/08, ● t the cornnv.ncement of AZT therapy, ●nd ● t 4/90. Pol

sequences derm PCR ~mplified diractly from PB14CS and ●nalyzed.

The A14 clone [pre-AZT, 0/80) 1S shown b-low. Substitution of

* tat’ for ‘ace’ at coordinate 459 below produces ● Thr to Tyr
chanqo at rasidum 215, which 1S thouqht to be one of the four
~tepn towards AZT re~istanca. [The other three crucial residues

are intact after 19 months of tharapy And the cllnical st~tus
of the patient has not chanqed.)

272 ● 105 c 1?1 q 156 t

At amino acid residue 63 of the RT cd=.

ccatamaaa
aaaqaactca

aqaaaaaatc

aqqaattcaq
ttaqatatca
qcaqcatqac
aatacatqaa
taqaqqaact
aqamqaacc
●qcctataaL
aaaaattqaa

aaaaqacaqt accaaatqqa aaaaattaqt aaatttcaqa qaacttaata
aqacttctqq qaiqttcaat taqaaatacc ●catcccqca qqqttaaaaa

●qthacaqta ctqqatqcqq qtqatqcata cttttcaqtt cccttaqata
aaaatatact qcatttacca Lacctaqtat aaacaatqaq acaccaqqqa
qtacaatqtq cttccacaqq qatqqaaaqq atcaccaqca ●tattccaa~
aaqaa~ctta qaqcctttta qaaaacaaaa tccaqaaatq attatctatc

taatttqtat qtaqqatccq acttaqaaat ●qaqcaqcat ●qaacaaaaa
aaqaqaacat ctqttqaaqt qqqqatttac cacaccaqac ● aaaaacatc

tccatttctt tqqatqqatt atqaactcca tcctqataaa tqqacaqtac
●ctqccaqu aaaqataqct qqactqtcaa tqacaLacaq ●aqttaql.qq
ttqrjqcadqt caqatttatq caqqaattua ●at.aaaacaqttat

1-A-117
MAY 91



Ficzqibbon at ●l., AIDS Res. Hum. Racrovirusas 7, 265, 1991. The first nine

sequences ● re pro-AZT [FI61028 is clona A14); tho second nlna ● ro post-AZT.

CONSENSUS CcATMAq AMAAAGACAGTAC*.AAATGGAqWTTAGTAqATTTCAqAGAACTTAATAMaGMCtCA

H6102B

H61029

!461030

M61031

I461032

t461033

I461034

M61035

M61036

M61037

M61038

H61039

M6104O

M61041

M61042

M61043

M61044

M61045

-C-----A--------------C-------A----------A------G-------------A----T--

-C-----G--------------T-------G----------G------G-------------A----T--
-C-----A--------------T-------G----------G------G-------------A----T--
-C-----G--------------T-------G----------G------G-------------A----T--
-C-----G--------------T-------G----------G------G-------------A----T--

-C-----G-..------------T-------G----------G------G------------- .----A--
-C-----G--------------T-------G----------G------G------------- .----A--

.C..-.+. . . . . . . . . . . . ..T.-.. ..-.G...-..-.--c... ---c ----- .-.---.-A ..-.T.-

-C-----G--------------T-------G----------G--..---G----------.--A----T--

-C-----G--------------T-------G----------G------G-------------A----T--

-C-----G--------------T-------G----------G------G-------------A----T--

-C-----G--------------T-------G---------.G------G-------------A----T--

-C-----G--------------T-------G----------G------G-------------A----T--

.,T-----G--------------T-------G----------G------G-------------A----T--

-C-----G--------------T-------G----------G------G-------------A----T--

CONSENSUS aGACTTCTGGGMGTTCMTTAGaMTACCACATCCC=AGGGTTAAMAAaaWAaTCAGTMCAGTA
r46102u
t461029
f461030
H61031
I461032
I461033
H61034
H61035
F!61036

H61037
t46103@
I461039
R6104O
H61041
7461042
H6104I
I461044
A61045

CONSENSUS

#16102#

H61029

M610J0

H61031

H610J2

H61031

H61014

14hlo13

1461(1)6

A----------------------A----------------------am----iA----A------------
A---------------------- ---------------------------GA----A------------G
A.- . . . ..- . . . . . . . . . ..--.(J--- --------- --------- -.----GA- . ..A----- -------

G.....--.. ..----------.~-------------------------- -AA----- ------------

A----------------------G---------------------------GA----A------------

A G. - . . . . . . . - - - . .- . . .- --- - - --- - .- .-. -- . ------- --- . -. -- . .AA . . . . -- .- - - .- -

A----------------------G ---------------------------GA----A------------
A c. -- . . . - . . . - . . . . . - . . - . . . . . .- . . . --- . . - . . - --- - ---- - - GA----A ------------

A G. . . . . . - . . . - . . - - - . . . -- . - - . - - - - - . -- .- .- . - . . . - . . . . - . GA----A ------------
A---------------------- ---------------------------GA----A------------G
A G.- . . ..-. --------- . . . . . . . . . . . . . . --------- . . . . . . . . . GA----A ------------
A----------------------(7--- .-----------------------GA----A------------
A G. - . . . - . -. . - . . .- ------ - - - . .- - . . . ----- -- . - . . - - . . - -- GA----A ------------
A----------- . . ..--.--..(.- ------------- -.---..------~,c ---.A------------

A----------------------G ------------------------- --GA----A ------------
A . - . .- - . . . . . ---- - ..- - -G---------------------------GA- ---A ------------
A. - . ---- --- . . . . ----- -. - (;--------------- ----.-------GA-- --A-------------
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LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
SOURCE
REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL
COMMENT

EASE COUNT
ORIGIN

HIVU455 9170 bp s9-RNA

Human immunodoficiancy virus type 1, isolate u455 from a Uqandan

person (19E5); complatO qanome.

M62320

Human imnunodeficiency virus type 1 proviral DNA taken from PBLs.
1 (bases 1 to 9178)
Oram,J.O., Downlnq,R.G., Roff,14., Clegg,J.C.S., Sarwadda,D. and
Car#Uall,J.W.
Nuelaotida saquanca of ● (lqandan HIV-1 provirus raveali genatic

diversity from othar HIV-1 isolaton
AIDS Ras. Hum. Ratrovirusas 6, 1073-107S (1990)
Hardcopy of sequence [1] kindly provided by J.D. Oram, 2/5/91.
Thm U455 virus was isolacad in 1985 from ● 35-yaar old Ug*ndan
ml.. Tha mmqumncad clone has in-phasm stops in tho VPR and ● nv
coding saquencea ●nd a framashlft, qonoratlnq a stop codon, in tha
VPU cds. Whilo this virus is rolatod to othor African HIV-1 forms

( moat C1OSO1Y to 2321.; s-. Part 1111. th. soroloqy of tho gag
protoin, for example, is unusual accordinq to [1].

3265 a 1636 C 2200 q 2069 t

1 ●aqcttqcct tqagtgcttg ●aqt~gcqtg tgcccqtctg ttatttqact ctqqtaacta
R rpt -> <- R ●nd

61 qagttccctc ●qaccactat ●qactgtqta ●aaatctcta gcaqtgqcqc ccgaacaqgq

121 ●ctcqaaaqc qaaagctcca qagaaqttct Ctcqacqctg qactcqqctt qctqagqtLJc
101 ●cacagcaaq Aqqcqaqaqc qgcgactqgt qaqtacqcct ●aaatttttt qactagcqcja
211 qqctaqaaqq aqagaaATGq qtqcqaqaqc qtcagtatta aqcgqqadaa ●attagartc

qaq start ->
301 atqggagaaa ●ttcggttaa qqccaqqqgq ●aacaaaaaa tataqactqa aacat~cagt
361 ●tgqqcaaqc ●ggqaqctqg ●aaaattcac acttaaccct gqccttttaq aaacmqcaqa
421 ●qqatqtcag caaatactgq gacaattaca acc~gctctc caqacagqaa cagaaqaact
4el taqatcatta tataaticaq tagcaqtcct Ctattqtqta Catcaaaqqa taqatqtaaa
541 agacaccaag gaaqctttaa ataaaataqa qgaaatqcaa ●ataaqaaca aqcaaaqqac

601 mcm]caqqca qcaqctaaca caqqaagcaq tctaaattac cccatagtqc ●aaatqcaca
661 agqqcaacca gtacaccaqg Ccttatcacc taggaccttq aatgcatgoq tgaaaqtaqt
721 ●gaagacaaq qctttcaqcc cagaaqtaat acccatqttt tcaqcattat caqaqqgaqc
701 C~CCCC~Ca~ q~ttt~~~t~ tq~tqCtCJ~~ LqtALJtqqqq q@C~CC~qq C~qCt4tqC~

641 ●atqttaaaa qataCCaLCa &tqaqqaaqc tqcaqaqtqg qaCaqqLtaC atccaqtqca

901 Cqcaqqqcct Attccaccaq qccaqatqaq ●qaaccaaqq qqaaqtqaca taqcagqaac
961 tactaqcacc qttcaaqaac aaataqqatq qatqacaqqc ● atccaccta tcccaqtqqq

1021 aqACatCtat MJaaCjAtlJq~ taALCCtqqcJ •ttaaataa~ ~t~qta~qaa tqtatAqCCC

10E1 Cqttaqcatt ttqqacataa qscatgqqcc amaAqaAccc ttcaqqqatt ●tqtaqataq
1141 ● ttcttttaa ●ctctcaqaq Ctqallcatqc tacacaqqat qtaaaaaact qqatqAc#qA

1201 ●accttqctg qtccaaaatq Cqaatccaqs Ctqtaaqtcc Attttaaqaq Cattaqqqcc
1261 aqqqqctaca ttaqaaqaaa tqatqacaqc ●tqccaqqqa qtqqqaqqmc ccqqccataa
1321 aqcaaqqqtt ttq~ctqaqq caatqaqtca ●qlacaacaq ●caaqcataa tqatqcaqaq

1381 ●qqcaatttt ●qqqqcccqa qaaqaattaa qtqtttcaac tqtqqcaaaq aaqqacacct
1441 aqccaaaaat tqtaqqqccc Ctaqqaaaaa qqqctqttgq aaatqcqqq.1 aaqaaqqaca
i501 cc~aatqaaa q~ctqcactq •q~qacaqqc TAAtttttt~ qqqaaa~ttt qqccttccaa

pol orf start ->

1561 Caaqqqqaqq Ccdqqqahtt Ctcctcaqaq Caqaccaqaq Ccaacaqccc Caccaqcaqa
1621 aatCLttcjcJcJ •tqqqqq4~~ ●q4tq4CCtC CCCtqCq4a~ C4~dqCtqa ●qacdqqqa

1681 ●caqactcct ttaqtttccc tcaaatcact ctttqqcaac qaccccttqt cac#qTAAaa
<- qaq

1“141 ataqqaqqac Aqctqataqa aqctctatt.a qatacaqqaq Caqatqalac ●qtcttaqaa
1801 qacataaat.t Lqccaqqaaa atqqfiaacea ●daataataq qcJqqA4Ltqq ●qqttttatc
1861 aaal;ta4CJAC ●qtal.lJAtCa l#ataCttALa q44at.LtqLq q~~~~~A~AC titaqqt,aca

I ’371 111,al,l qql all !14!! (:! A,!.i[!f! lqL,Iaa,:Ala a!.l,lllaflqqa fi(atq(t.qhc t,C~q4!.l,J,,L

I’)HI l(Jtact,tLaa al~i.lt:f”.ta[. !aII1.(.[!l#ll. IIaaa(!tI;l,#(! t:.l,~l,laa.lt.t a.4aAc!:a{laA
/[)4 I Al ~;,;al.llr;ct: (,aaa(pll I da ,t(:,9al IJ(Jf,cl lt,,;4r,\f;44[l .tqa,laal A4a a(l(:.tl I .I.l(. A

2101 IIA.1,41 ~ I III 4 al.,1.lIlal,~IJA .l~~llllaa,l,la aaaatll ,:~a #a411,1~pl(.[: Iflaa,l,tl,,(:,l

2161 l.,t(!arI!,a(.!I: (..i,llslll.q(: l.lfm.tfi(l.~aa .ta,l(;fl(,aqr;~ (:!.aaa!l~qal~ ,Iaa.al.la(ll 4

/)?1 J1.tl I I I..IIlmI~ 441,1 ,,.tal a.t aotI~aaI.! (.,IIJ ,Ia{,l ! r:l ,lrl,~ 44(11 L!:aal L ,I(lrl.tal 1,(11.11

J; .11 ,,af A,.A,II.,1,1 ,11 ,,1 .I,l#,i.1,1 ,l., irl?lila! ,!s (l! A.1{,.l!ll al! ! aq, il III II!li; 11(1.I’, !I,, AI..,!

J141 !! II I.AIIII(. (, I I ! 41141 !IA ,1.1111. t I I .tll,l aaill .11 *,,1 II (!(11 I (!a(,l,,ll ,t(!r:t,a,ll.,i! .1
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2401 aacaatgaga caccaqgagt caggtatcag tacaatgtgc ttccgcagqg atggaaagga
2461 tcaccatcaa tattccagaq tagcatqaca aaaatctt=g ●gccctttag atcacaacat
2521 ccagacatag ttatctatca atacatggat qacttgtatq tgggatctga tttagaaata

25E1 gqgcaacata gagcaaaaat ●gaggaacta aqaqctcatc tattqagctq gggactcatt
2641 accccagaca ●aaagcatca gaaagaacct ccatttctrt qgatgqggta tgaacttcat
2101 cctgacaaat qgacagttca gcctacacag ctgccagaaa ●agacagctg qactgtcaat
2761 gatatacaqa ●attagcagq ●aaactaaat tqggcaaqtc ●gatttatgc ●ggqattaaa
2821 gcaaagcaac tqtgtaaact tctcagggga gccaaagcac caacaqatat ●gtaaccctg
2081 actgaagaag cagaattaga ●ttggcaqag ●acagggaqa ttctaaaaga ccctgtgcat
2941 qqagtatatt ●tgacccatc aaaagaccta qtagcagaaa tacagaaaca ●gqqcaaqac
3001 caatggacat ● tcaaattta tcaagaqccd tttaaaaatc tgaaaacaqg ●aaatatqca
3061 aqaaaaaqgt ctgctcacac taatgatqta ●aacaatt~~ caqaarjtqqt qcaaaaaqcs
3121 tccacaqaaa qcatagtaat ●tqggqaaag atccctaaat ttagactacc catacaaaag
3181 gaaacatggq ●agcatggtq gatqgagtat tggcaqgcta cctgqattcc tqaatqggaq
3241 tttgtcaata cccctcccct agtaaaatta tqgtaccaqt taqaqaaaga ccccataqca
3301 gqaqcagaya cattctatgt ●qatgqggca gctaatasgq ●aactaagct aggaaaagca
3361 gg9tacgtca ctgacaqagq ●agacaaaag gttqtttccc taactqaqac aacaaatcaa
3421 ●agactgaat tacatgcaat ccatctaqcc ttqcaqqatt cagqatcaga ●gtaaatata
3481 qtaacagact cacagtatgc ●ttaqggatc ●ttcaqgcac ● accagacag gaqtqaatca
3541 gaaataqtca ● tcaaataat aqaqaagcta ●taqaaaaqq ●aaaaqtcta cctgtcatqg
3601 qtaccaqcqc ●caaa99gat tqgaggaaat qagc~agtaq acaaattaqt cagttctgqa
3661 atcaqgaaqg tgccattttt agatggqata qataaqqctc aagaqqacca tqaaaaatat
3721 cactgcaacc gqagaqcaat gqctaqtyat tttaatccgc cacctstqgt aqcgaaggaa
3701 ataqtagcca gctgtaataa acqtcaacta aaagqqqaag ccacgcatqqi ●caaqtaqac
3841 tgt~gtccag ggatatqsca ●ttagattgc acacatctaq aaqqaaa*gt ●atcctagta
3901 gcaqtccatg tagccastgg ctacataqaa gcagaaqtta tcccaqcaga aacaqgacag
3961 qaqacaqcat actttatact aaaattagca gqaaqatgsc cagtaaaagt ●atacacaca
4021 gacaatqgca gcaatttcac caqcgctgca gttaaaqcaq tctqttqqtq qqcaaatatc

4001 caacagqaat ttsgqatccc ctacaatccc caaagtcaaq qaqtastqga ●tccatqaac
4141 aaqqaattaa aqaaaatcat aqggcagqta agaqagcaaq ctgaacacct taaqacaqca

4201 gtacaaatqg cagtattcat tcacaatttt aaaa9aaaaq gqgqqattqs g9gatacagt
4261 qcaqggqaaa gaataataqa cataataqca acagacatac aaactaaaqa ●ttacaaaaa

4321 catatctcaa aaattcaaaa ttctcsqgtt tattacaqss ●cascasaqa ccccatttsg
4301 aaagqaccaq caaaactact ctqqaaaqqt Saaqqgqcag taqtaataca aqacaataqft
4441 gatataaagq taqtaccaaq aaqaaaaqca aaqatcatta g9qattATGq aaaacagatq

vlf ● tart ->

4501 gcaqqtgatq ●ttqtatqsc aqgtaqacaq qatqaaqatT AGaacatqga acaqtttast
<. pol

456! ● aaacatcac atqtatgtct ccaaqaaaqc tcaaqgttgq ttttatagac ●tcactatga
4621 aagcaqacat tcaaqagcaa qttcaga~qt acacakccca ctaqgggaaq ctagattaqt

4601 ●qtaaqaaca ~,a~’gqqqtc tqcatacaqq ●qaaaaaqac tqqcactlqg gtcatgqyqt
4141 ctccatagaa tqqdqqctqa ●aaqatataq cacacaaqta qatcctqacc taqcaqacca
4001 tctaattcac ctqcattatt ttqactqttt ttctqaatct qccataaqqa qaqccatatt
4861 aqqacaaata qttaqaccta qgtqtqaata tcaaqcaqcja cataacaaqq taqqatctct

4~21 ●caatatttq qctctqaaaq cattaqtaac cccaacaaqq qcaaaqccac ctttqcctaq

4901 tgttaagaan ttaacaqa9q ataqATGgaa caaqccccaq aagaccaqqq qccacaqujs

vpJl ->

3041 qayticgtmcg eLgaATAGqc aLTAGqttq LLaqaaqaqC LtaAqC4Lqa 4qatqtLaqa

<- vp14 pramatura ntop
<- Vlf

5101 cattttccta qqcaqtgqct ccatqqatta qgacaacata tctataacac ctatqqggat
5161 ●cttqgqaqq qaqttqaaqc tataataaqa attttqcaac aattactqtt taticatttc
5221 ●qaattqqqt qccaacataq b,qaataqqc #Ltattccaq qqaqaaqaqq caqqaATG~,~

tat ●tart ->

5201 qccaqtaqat cciAAcctaq aqccctqraa ● cacccqqga aqtcaqccta caact~.cttq

<- vpll norms; ?r-.4p

5141 t.m{(:h~ctqL LattgLaAaq tqLqttqCtq ~C.4LtqCCaA CLLtqCtttC t(JAa4aa4qq

5401 (:1.l,,IqqcaLt. lcCtATr;qC4 aqAAq4a(jC(J qaaacc(:(:qa CgaqqACCt.C Ctcaaqqcaq
rnv Slar’!. ->

‘)4111 I ,14rltlfi- (:at (!444 (,1 (,! I..t I .t(!~!,t~~qca (; ’1’aalll A.1( I .I(ll!l 1 41.,11 a A1’(:4[:,tl:(:l. l.

5’ s) /\ Vllll (114 H1lllll-F, (Ii) - ●

‘, ’,:1 I (1,1,1.IAI ,,r ,1 II CIfO.,,11.I,IP. I IIII,IVI 11,11Aq I .IIIt:,14. t ,I,tl (, I I ,1,1[.,lal ,1 r;l ,I(lt ,Jl,lpl,l
,),, ,]1 ,,,4, .I, II ,,,,,1 I ,1~ ,,,,,, A1’AA ,l.IA,,,I,I,I,II. I II(!I .t.I,I!Ir.a A .l.la~,ld l! .111 .l~:,l~l(ll ( .~~~

‘ - VIII] nf)tm-il n! UII
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5641 ~~aCiig~ata qaqm~gaq cagaagacag tgqcaATGaq aqtqatqggg atacagagga
● nv start -~

5701 atcacccttg cttgtggaga Cgqggaacta tgatcttggg gttgataata atttgLaaLg

5761 cacaacaact gtgggtcacq gtctactaKg gggtacctqt gtggaaagat gcagttacca

5821 ccctattttg tgcatcagat gctaaagcat ●tgatgcaga agtgcataat gtctgggcta

5Eel cacatgcccq tgtacccaca gaccccaacc Cacaagaaat agatttggtc ●atqtqacag

5941 ●agaatttaa catqtggaaa aataacatgg taqatcagat gcatgaagat ataatcagtc

6001 tatgggacca ●agcctaaag ccatgtqtaa aqttaacccc tctctgcgtr. acqttagatt

6061 gccataacat Caccattaac aacaccaata acaacaccaa tdtcaCaqat 9qaLJtgag99

6121 aagaaatqaa aaattgctct ttcaatatga ccacagaact aagagataa.q aaacagaaag

6181 tatatccacc tttttataga cttgatatag tacaaatcaa taaaactgat aacaatagct

6241 ataqactaaL aaattgtaAL ● cctcaAcca ttacacaggc ttgtCCCaag gtqtcctttg

6301 agccaattcc catacattat tgtqccccag ctqgttttgc gattctaaag tgtaagqatc

6361 ctgagttcaa tggaaaaggg ccatqcagqa atgtcaqcac agtacaatgt acacatggaa

6421 tcaagccagt ggtatcaact caactgctgt taaatqacaq tctagcagaa agagaaataa

6481 ggattagatc tgaaaatttc ●caaacaatq caaaaaccat aatagtacag cttgtcaacc
6541 ctgtaaaaat caattqttcc agaccctaca atacaagaaa ●aatatacgc 6ggtdtdgLd

6601 taggaccagg ●caaqcattc tacgtaacaq qtaaaataat ●ggqqatata agkcaatjcac

6661 ●ttgtaatgt cagtaqaagq gactggaata gaactataCa acaqgtagcc gaacaattaa
6721 agaaaaaqtt taataacaaa acaataatct ttqctagctc ctcaqgaggg gatatagaaa

6701 Ctacaacaca cagctttaat tgtgqaqgag aatCLttCta ttqcaacaca tcaggcctqt

6841 ttaataqcat ttqqaacqqc ●gcatqtcaa ●tgacatqqq gccaaatqgc actataaccc

6901 cccaatgtaq aacaaagcaa atLataaata tgtggcaqag agtaqgacaa gcaatgtacg

6961 cccctcccac ccaaqgaqta acaaggtgtg ●atcaaacat tacaggacta ctattaacaa
7021 qagatggggg tactaacaat acaaaaaatq ●qaccttcag acctggagga qqaqatatga

70E1 qgqacaattg qaaaagtqaa ttatataaqt ●taaaqtaqt a.~aaattgaa ccaccagqag
7141 Laqcacccac caqgqcaaag agaagagtgg tgqagagaga aaaaagaqca gttggactag

7201 gagctatcct CCLtgqgttC ttaqqacjcag ctggaagcac aatggqcgcg gcgtcaataa

7261 cqctqacqgt acagqc~aga caattattqt ctqqtatagt gcaacaqcaq aqcaatctgc

7321 LgagggCtdt ●qaggctcaa caqcatctqt tgaaactcac tqtctqggqc ●ttaaacagc

7381 tccaqgcaag /gtcctqqct gtqgaaaqat ●cctac:gga tcaacagctc ctagqaattt

7441 gqqgctgcLc tggaaaqctc ●tctgcacca Ctactgtgcc cLqgaactct agttgqagca
7501 ataaatctca gqagqacata tqqaataaca tgacctgqzt gcaatgqqaq ●aaqaaatta

7561 qtagttacac ●qgcataata tatcaactaa Ltgaqqaatc qcaqaacchg caggaaaaga

7621 atqaactaqa cttactqqca ttqgacaaqc gqgca.latct gTGAaattqg tttancatct

<- promaturm ● nv stop

7681 caaactgqct qtgqtatatt aqaccatttq taata~taqt aqqaqgctta atagqattaa

7741 qdatagtttt tactqtgctt tcta~aatca ataqaqttaq qcagqqatac tcacctctqt

1801 cqtttcAGac ccttgcccca atcccaqagq gtctcgqcaq qcca.qgaaqa ●tcqaagaaq

/\ 3’ #j

7861 aacjgcgqaqa gcaag.qcaaa qacaqatcqa ttcqctTAGt qagcqgattc Ctaqcqactq

<- tat

7921 cctqqqaccja cctqcqqaac ctqtycctct tcaqctacca ccqattqaqa qacttcqcct

7981 tqattqtaqc qaqaqctqtq qaacctctqg qacqcaqcaq cctcaaqqqa ctqaqactqq

8041 qqcqqqaqqg ccLcaaacat ctqtqqaatc ttctqctqta ttqqqqtcqq gaactaaaaa

8101 ctaqcqct~t tactttqctt qacqctgtaq Caytaqcaqt. ●qctqqqtqq ●taqataqqq

8161 ttataqaaat aqqacaaaca attqqtaqaq ctattcccaa catacctaqa ●qaatcaqac

0221 aaqqcttaqa ●aqqyctttq ctaTM4c.?T~ qqtqqcaaqt qqtcaaaaaa gaqc,~qaqtq

c- normal ● nv ● nd

nof ->

02f31qaatqqcctq ●qqttaqqaa aaqaatqaqa qaaactcctq caqcaqcaaa aqqaqtaqqa

0341 qcaqtatctc ●aqatttaqm taaatatqga qcagtcacaa qcagtaacac atcatctact

0401 ●atqccaqtt qtqcctqqct qqaaqcgcaa qaqqaaqqaq ●cqtaqqctt cccaqttagq

8461 ccacaqqtac ctttaaqacc ●atqacttat a~qqcaqctt ttqatctcaq cttcttttta

8521 aaaqaaaaqq vqqqactqqa tqqqtta4tt cactcacaqa Aaaqacaaqa ●atccttqat

1’LTR ->

H5HI cf.qtqyq(.[:t atc~cac~ca Aqyattcttc cctqattqqc ●qaatt.acac accAqqqcca

I-A-124
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signal -> R start ->

9001 Gtctctcttq ttagaccaga Ecgagcctgq gagctctctg gctagcqaqg gaacccactq
9061 cttaagcctc AATAAAqctt gcctLgaggt gcttgaagta gtgtgcgccc gtccgttatt

signal -z C- R and

9121 tgtctctg, ●actagagat ccctcagacc ●ctataqact gtgtaaaaat ctctagca

1-A-125
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LOCUS
DEFINITION

ACCESSION
SOURCE

SEGNENT

REFERENCE

AUTHORS

JOURNAL

REFERENCE

AUTHO~S
TITLE

JOURNAL
CONKENT

BASE COUNT

ORIGIN

HIVSF1701 537 bp SS-RNA

Human immunodeficiency virus type 1, isolate 170 from Rwanda,

clone 50 LTR

F166S34

Human inwnunodeficiency virus type 1 (HIV-l), isolate 170, clone

50 (biologically ●ctive)

lof2

1 (bases 1 to 537)

Evans,L. , Higgins,D., Cheng-14ayer,C. and LevY,J.
Unpublished (1990)
2 (sites)
Chmnq-Hayer,C., Homsy,J., Evans,L.A. and Lmvy,J.A.
Idontlfication of human immunodoficioncy virus subtypoa with

distinct patterns of sensitivity to s~.mm neutralization

Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 85, 2815-2919 (1988)’

Hardcopy and electronic copy of squence kindly provided by

D.Hiqqins, Chiron Corporation, 415-601-2976. SF170 WAS isolatad

in Dr. Jay Levy’s lab (U.C.S.F. ) from a Rwandan sample. Tho isolate

●xhibita ‘microphage tropism= and doma not grow in ●stablishad T-

cell linen. Tho ● nv soquance is presented in <HIVSF1702>.

153 a 110 c 145 g 121 t

5“ terminus of LTR.

1 ctggatgggt taatttactc caggagdaga caa.qaaatcc Ltgatctqtg ggtctacaac

LTR ->

61 acacaaqgct acttccctqa ttqqcaqaat cacacaccag qqccagggac caqattccca

121 cLaacatttq gatqgtqctt caaqctaqta cc~gttqatc cagaqggaqt ●gaqaaqgac

101 ●cqgtgggaq ●gaccaacag cctattacac cctatatgcc aacatqgaat ggatgatgaq

241 gaaagagaaa c~ttaatqtg qa~gtttgac ●gccqcctgg cattaaaaca caqaqcccaa

301 gagatgcatc cgghqttcta caaagactqc cgacacaaaa qttgctqaca gagaccttcc

361 gctqqggact ttccagqqga gqtgtqqttt ggqcqqaqtt qqgqaqtqqc taaccctcaq

421 atgctgcATA TAAGcagctq cttttcgcct qtactqggtc tctcttqtta qaccaqacaq

signal ->

4@l aqtctqaqaa ctctctqqct aqcgagqgaa cccactgctt aaqcctcaat ●aaqctt

I-A-126
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HIVSF1702

LOCUS

DEFINITION

ACCESSION

SOURCE

SEGMENT

REFERENCE

AUTHORS

JOURNAL

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

COHUENT

BASE COUNT

ORIGIN

HIVSF1702 2607 bp ds-DNA

Human iinmunodeflciency virus type 1, isolate sE170 from Rwanda;

env cds.

t466533

Human irmnunodeficiency virus type 1 (HIV-1), isolate sf170,

proviral DNA, lambda clone 50.

2of2
1 (bases 1 to 2607)

Evana,L., Hiqqlns,D., Cheng-Mayer,C. ● nd LovY,J.

Unpublished (1990)

2 (altos)

Chmng-Mayer,C., Homsy,J., Evans,L.A. ●nd LevY,J.A.

Identification of human immunodeficiency virus mubtypos with

distinct patterns of sensitivity to serum neutralization

Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 95, 2815-2819 (1988)

Hardcopy and electronic copy of sequence kindly providad by

D.Hlgglns., Chlron Corporation, 415-601-2976. SF170 was isolatad

in Dr. Jay Levy’s lab (U.C.S.F. ) from a Rwandan sample. The

isolata exhibits ‘mtcrophaqo tropism” and does lot grow in ●stab-

li~had T-call lines. Lambda clone 050 is biologically active.

SF170 is divargent when compared to Zairean HIV-la but not so

divargent as other African viral isolat.s. The entry <HIVSF1701>

provides tho LTR saquanco from this viral isolate.

915 a 463 C 603 q 626 t

Start of ● nv cds.

Caaaacttat tqaqatqqqq ●actatqatc

●qcaaattqt qqqttactgt Ctattatqqq

ttattttqtq Catcaqatqc taaaqcatat

Catqcctqtq tacccacaqa Ccccqaccca

qqqtttaaca tqtqqa4a4a Laacatqqta
tqqqaccaqa qtctaaaqcc ●tqtqtaaaq

AqccataacA tcaccaccca taacatcacc

qllaqqaqaaa taasqaactq Ctcttacaat
aaaqtqtatt Cactttttta taaacttqat

aacaatataa qqactcaqta taqattaata

tqcccaaaaq tatcctttqa qccaattccc

●ttctaaaqt qtaatqatqc Aqaqttcaat

qtacaatqca cacatqqaat caqqccaqta

Ctaqcaqblq qaaqqqtaaa qattaqatct

ataqtacaac ttaAc4aq4c tqtaqaaatt

aaaaqtqtac qtataqqacc aqqacaaqca

●taaqacaaq Catattqtaa tqtcAqLaq4

qccaaccaat taaaaaqtta Ctttaqtaac

qqqqatttaq aaattacaac acat4qtttt

●catcaqqcc tqtttaataq cacatqqqqy

aataqc4cAq aqkcaaatqa cact4t4atL

at.qt.qqc4q4 qaqtaqqaca ●qca4t.qt-At,

4t4tc4aata ttAcaqq4ct. tct4tt4aca

qAAaCCttCa qaCCt4T4qq 4qqaAataLq

tAtAA4qt4q L446&4ttqA ●CC4Ctfiqqa

qtqCaq4qaq b44AaaqAqC aqttqq~ata

qCCtJqAaqCA ctatgqqcqc qqcqtcaata

tct.qqcataq tqc4ac4qca A4qc4at.tlq

t,k,JA44CtCA Cqqtl:t,qljqq C4t.t,lA4VAq

t4(:Ct444(lq 4t,CA4Ca[JCl, CCtaqqA4tt,

actaal,rltqc <:(:tq,J4actc laqt,t,q,J4,jt.

4[,14<,C!(,(J,J(, I 11(8441 l~ljqfi t AAAqaflat !,

4! f lJA4~lA41 (,114SA(14! (-(<a 11(.411,1,1AAAII

I !,, ,r, r.., ,,., l ,, I (Illl,t,l.lt I !1 ,Jt I I 1],1,.,*1 ,1

,91 ,,;,1 (J.lt .1,1 t 411(t,,!l,lr,l I 441 ,t,lrj.11 I .1

4.11 .1,1,)!1! 1 .t !lr~!,l!l,lll.11 ,1 r,l !Iar,,l (l (l

~JTJl1’1’I’!lfil’4 ,J~J,’,’C,J.laa(J 4A! 1,,111.tIJA4
4! I l,lj,t! \ All ! !JrIlll,,J!IA! ! ,’(L4, J,.4, .I I

I-A.127
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2201 gcctgggacq acctgcggig Cctqtycctc ttcagctacc ●ccgcttgag Agacttcatc

2341 ttgattgcag cgaqgaccqt qgaacttctq aaacqcaqca qtctcagggg gctqagactg
2401 qqqtqqgaaq qcctcaaqta cctqtqqaat cttctqotat attwgqtcq WJaactuaa
2461 ●ataqtqcta ttaitttgct tqataccata qciatagcaq taqctqqctq qacaqatagq

2521 qttataqaaa tagqacagqc attttqtaqa qctattctca acatacctaq ●aqaatcaqa
2581 caqqqcttcq ●aaqqgcttt qttaTM

<- ● v

1.A.12#
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LOCUS

DEFINITION

ACCESSION

SEGFIENT

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

CO14FIENT

BASE COUNT

ORIGIN

HIVCBL41 180 bp SS-RNA

Human immunodaficlency typa 1. isolata CBL-4 (RuT), Partial ltr.

t463474

lof2
1 (bases 1 CO 180)

Goudsmlt,J., Gaelan,J. , Keulen,W. , Notermans, D., Kuiken,C.,

RdM.IUL~rS?L3~,c., Smit.,L. , Koole, L., van Gandaren,t4,, Buck, H.,

Snlnsky,2 ●nd Krona,W.

Charactariz*tion of thm African HIV-1 llolato CBL-4 (RUT) M
partial saqu~nca analysis and virus neutralization with peptidm

●ntibody and antlsmns. phosphata-mothylatmd DNA

AIDS 4, 559-564 (1990)

This isolate is from ● Tanzmnian parson.
36 ● 42 C 57 q 45 t

Approximacaly 123nt upatr~am [rum th. MRNA start.

1 qacaccqaqt tttctacaaq qqactttccq ctqqqqactt tccaqqqaqq ●qtaacqqqq
61 qcqqqactqq qaqtqqctaa ccctcaqatq ctqcaTATAA Gcaqccqctt tttqcctgta

siqnal ->

121 ctqGGLctct ctqqttaqac caqatttqaq cctqaqaqct ctctqqctaq ctaqqq~aoc

MRNA start ->

LOCUS

DEFINITION

ACCESS1ON

SEGt4ENT
REFERENCE

AUTHORS

TITLE

HIVC13L42 120 bp ■S-RNA

Human Immurlodaflcloncy typa 1, inolata CBL-4 (RUT),

F463475

2of2
1 (baaoa 1 to 120)

Goudsmlt, J., Goalon,J., Koulon,W. , Notarmans, D., Ku

Ramaurarslnq,C, , Smlt,L. , KooIs, L., van Gondmran,14.,

Snlnmky,J. and Krona,W.

Charactcrlzatlon of tha African HIV-1 lsolato CBL-4

JOURNAL

COM14ENT

BASE COUNT
0141G1N

● nv v3 raqlon.

kmn,C.,

Buck, H.,

[RUT) by

partial soquwnca ●nalyaio ● nd virus nautrallzation with poptidm

●ntibody ● nd antimmnma phosphatm-mthylatod DNA

AIDS 4, 359-564 (1990)

This isolats in from a Tanzanian parson.

35 ● ?1 c 24 q 20 t

[n tha ● nv VJ CUS,

1.A.129
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Spllcm sltms have baan datarmined for SIV only.

n-f cds ->
CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2SI

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVN14251

sIv14M142

SIVH14239

SIWNE
SIVSU14H4
SIVSIIMPBJ

CONSENSUS
HIV2RO0
HIV2N1HZ
HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV1414251

SIVWH142

51VHM239

SIVHNC

SIVSMH4

SIVSHHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIIIZ

IIIV21SY

II[V2ST

IIIV2MN

IIIV2D194

HIV2GHI

IIIV2D205

SIVMM251

91VMM142

51VMM219

S1Vf4Nl!

sIvsM14114

91V!N4HP11J

TGgAaGGGaT?TaTTAcAqTqaqaqaAGACatAqAaTctTagAcataTactTaGAaUqGAaGAaGG?AT

--G-A ---A-G-T---C-G-WGA---- AT-A-A-CT-AA-’TATA-ACT-A--G--G--G--A--G--

--G-A ---C-G-T---G-CAGAGAGA---- AT-G-A-CT-AG-CTTA-ACT-A--C--G . . . . . . . . . . .

--G-A ---A-G-A ---C-G-GAGAGA---- AT-G-A-CC-AG-CATA-ACT-A--A--A--A--A--G--
--G-A ---C-G-A---G-GAGTAGGGG---- GT-G-G-CC-AG-CATA-ACT-A--A--A--A--G--A- -

--C-A ---A-G-T ---C-G-AGGAGG---- AT-G-A-CC-AG-CATA-ACC-A--A--G--G--A--G- -

--G-A ---A-A-T --.C-G-AGG~G----AT-G-A-CC-AG-CTTG-TCC-A--A--G--G--A--G. -

--G-T ---A-G-T ---C-G-AGGGAT ----AT-G-A-CC-AG-CTTG-ACC-A--A--G--G--A--G--
--G-A ---A-G-A---G-GAGAGAGA---- AC-G-A-AT-AG-CACA-ATT-T--G--A--A--A--C--

--G-A---T-A-C---GC~GAC~GA---- AT-G-A-CT-AG-CATG-ACT-A--A--A--A--A--C--

--G-A---T-A-C---GCAAGAAAGA---- AT-G-A-CT-AG-CATA-ACT-A--A--A--A--A--C--

--G-A ---A-T-A---C-G-GCMGA---- AT-G-A-CT-AG-CATA-ACT-A--A--A--A--A--C--

--G-A---A-T-A ---C-G-GAAAGA ----AT-A-A-CT-AG-CATG-ACT-A--A--A--A--A--C--

--G-A ---A-T-A ---C-A-GAGAGA ----AT-G-A-AT-AG-TATG-ACT-G--A--A--A--A--A--
--G-A---A-T-A---C-G-GATA~----AT-A-A-AT-AG-TCTG-ACT-A--A--G--A--A--A--

aaTaccaGaCTECAqaatTAcAtctCa?GGqCcAGGaataAGatAcCcaA7qt?cTttWgTGGcTaTG

AA-TGCA-A’C -----GAAC--C- .CATAG--G-C ---AGTA--AT-C-CA-TGTTC-TT--C---C-A--

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . . ., . . . . . . . . . , . , ., , .,. . , . . . . . . . . . . . . . . . . . .

AA-TCCA-hT -----GUC--T-.CATAG--G-T ---AGTA--GT-C-CA-’CGTTTTTG--G---C-A--

ti-TGGA-AC ----- GUC--T-.CATAA--A-C ---AGTA--GT-I-CA-AGTTC-TT--T---T-A--

AA-ACCA-AT -----GAAT--T- .CT-A’T--G-C---AAI’A--GT-C .CA-TGTAC-TC--G---C-G--

U-ACCA-AT -----GAAT--T-.CATAG--G-C ---AACA--GT-C-CA-TGTAC-TC--C---C-G--

U-ACCA-AT -----(MAT--T- .CT-AT--G-C---AGGT--GCAC-CA-TGTCT-TC--G---C-A--
‘TG-GTCT-GC ----- AMC--T-.CATAG--G-C--- GATA--GC-T-CC-MTAC-TT--C---C-G--
CA-ACCA-AT -----GGAT--C-CCT-A. --A-C ---AATT--AT-C-CA-AGACA-TT--C---C-A--

CA-ACCA-AT-----CA ..--C-.CT-C. .-A.c---mTAT-CT-C-A~TG~TT-CT--C- --C+--

CA.ACCA.AT--.--GCACCTC-CCT-A. --A-C ---AATT--AT-C-CA-AGACA-TT--C---C-A--
CA.GCCA.AT-.---CMCCTC-CCT-G. --A-C---ACCAT-CT-C-AGACAATT-CT--A---C-A--

AA-ACCA-AT -----AAAT--C-CAT-A. --G-C---UT&T-CT-C-TGCACCAT-GT--C---C-C--

AA-ACCA-AT-----AMT--C-CAG-A. --G-C---MTAT-CT-C-TGTTCTTC-T’T--C---C-C-.

GAAa:TaqTacCaGTAqatqTctCAqatG~qqcac7?7AqGA?qatGA?t?qaa7cntTtcLTaqtqCAt
---GC-AG-AC-A--- GATG-CC--CtA-MGGGG. ,.-G--CACT-- . . .GACTCAC-CCT-AGTA--T
. . , . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . ,. . . ., , , ,. . , ,. . . . ,. . , .
---(:C-AG-AC-A--- ACTG-CC--CAA-AAG(XG. ..-G--CACT--- ..GACTCTC-GCT-AATG--C
---GC-AG-AC-A---GAT(X(CAACAGGGAG,AG, . ,-T--CAGT--, . .GACTCAC-GCT-ACTG--T

-. -GC-AG-AT-A--- GMC-CT--CAA-AGGCAG ,..-G--AGAT-- ,, .GGCCAAC-GCT-AGTA--C

---AC-AG-AC-A--- GACA-CT--CAA.AGGCAG ,., -G--AGTA--, . ,GACCAAC-GCT-AGTA--C

---GC-AG-AC-A---GATC!T!CAACAGGCAGCAG. , .-G--CGAT--- . .GACCAAC-ACI -AACA--C
--.Gc.(;C.AC.A---GAG(; .GC --(XA-CGACCCGAG-G--GCAG--- . .AACCCAT-GCC-AMi;--C
---AT-AG-CC-t--- AATG-AT--MT-AGGCAC .,,-G--GGAT-- ,,,GAGGCAT-ATT-AATG--G
---AT-AA-CC-T ---AAT(;-AT--CAT-A(lCCAC. ..-G--GGAT--- ..CGAGCAT-ATT-AGTG--C
---AT-AG-cC-T--- AATG-AT--CiT-AGGCAC. ..-G--GGAT--- ..GGAGCAT-ATT-AATG--T

---AT-AG-CC-T ---AATG-AT--CAT-AGCCAC. ..-G--(XXT--- ..(XAGAAT-ATT-ACTG--T
--.AT-AG-f:C-A---(;AT(CTC(q~TqAAGCTC,TC, . . -o..A(lAC.. . . .GACACAT-GCC-(XTG--T
---AT-AC-CC-G--- AATG-CT--GAT-AACCTC. ..-G--A(iAC-- . ..CJCACAT-ACT-(OATG--T

60

10

59
13
70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

“\o

114

139

59

139

139

119

119

139

139

139

136

139
139

139

139

194

203

59

203

201

203

20J

20J

706

20J

200

703

201

20 I

2(1 I
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MAY 91



CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVMM251

SIVW1142

sIvMF1239

S IVMNE
SIVSFMH4
SIVSMNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

liIv2NIHz

H1V2~SY

H:V2ST

}I!V2UEN

II:V2D194

HIV2GH1

HIV:D205

s:”JM?4251

SIWM142

sIVMM239

S :VMNE
SIV5kIHH4
SIVSMMPBJ

CONSENSUS

llI\’7140D

H

II

II

II

II

II

il

2

:;

:;
,..

$

!.

cCaGCaCAaacar. ?cdaqtqqGATGAccc???TGGqGAqA???acTaqt ?TGGaaqTTTGAtcC?a?qcT
C-A--A--AACMGCAAGTC’CCCGCACGCGCA---G--G- ..CAC-AGTC---GATC----TC-CTTGC-

. . . . , ,. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

T-A--A--AGTAAGcAGATTCCCGCACGCGCA---G--G-. .cAc-AGTc---UCc----Cc-cATGc-

C-A--A--AACMGCAGGTTCCCGCACACACA---A--A- ..CAT-AGTT---AGCC----CC-CACGC-

C-A--A--AACAAGCAGACATGAGCATGAGCA---G--G- ..CAT-AGTG---CACT----CT-CATGC-
C-A--A--AACAAGCAGATACGAGcACGAGcA---G--G- ..CAC-AGTT---CGCC----CC-CATGC-

C-h--A--AACAAGCAGACACGAGcACAAAcA---A--A- ..cAc-AcTT---cGcc----cc-cAcGc-

C-G--A--GATCTCCTCATGCATCChCGTGCh---G--G- , ,CTC-TATC---CATT----TT-CCTCC-

C-A--T--AACTTCCAACTGCCCT--CCCT. .---G--G-GGTTC-AGCG---ATC-----TC-AACTC-

C-A--T--AACTTCCCAGTGCCCT--CCCT. .---G--G-GGTTC-AGCA---ATC-----TC-AACTC-

C-A--T--UCTTCCCAGTGCCCT--CCCT. .---G--G-GGTTC-AGCA---TC-----TC-MCTC-

C-A--T--AACTCCCAGTGGGCCCT--CCCT. .---G--G-GGTTC-AGTA---ATC-----TC-AACTC-

C-G--A--GACTTATCAGTGCCCC--CCCC. .---G. -G-GGTAC-GGCA---TC-----TC-AGAAT-

C-A--A--AACTTCTCAGTGCCCC--CCCC. ,---G--G-GGTGGCAGAAG--AAAAAGT-TC-AAAGT-

?GCctaca?tTAtqaGqC?TttaCT?qqtacCCAGAa~qTTtGGq?&caAqTCAGGccTqccAqAqqAa
G--TTATAGT--CGA-G-T-TTAT-CGGTAC-----G--A--T--GCACA-G-----CC-mC-G-GG-A

. . . . . . . . . . . . . . .. G-T-TTAC-CTGTAC-----G--A--T--GCATA-T-----AC-GCC-G-GA-A

G--TCATGAG--cAc-A-c-rTAT-cTATAc-----G--A--T--G~cA-G-----h-~A-G-AG-T

A--TTTTAGc--CGA-G-c-TTAT-cGATAc-----G--G--T--GTACA-G-----CC-EC-G-GG-T

G--CTATAAC--CM-G-C-TCAC-CTGTAC-----A--C--T--CCACA-G-----AT-GCC-G-GA-A

G--CTATAGT--CM-G-C-TCAT-CTGCAC-----A--A--T--GCACA-G-----AT-GCC-G-GA-A

G--CTATGA? --CM-G-T-TCAT-CTGCAT-----A--G--T--GCACA-G-----AT-GCC-G-GA-A

G--ATA?GAT--7GT-G-T-TCU-AGGTTT-----A--G--c--GTAcc-G-----Gc-ACc-G-GG-G

A--CTACACT--TCIG-A-ATGCGAGATACAA-----A--G-- ,--UGCA-G-----CC-GGG-A-GG-A

A--CTACACT--TGG-A-ATATAAGATACAA-----A--G--T. -A.AGCA-G-----CC-GTCAG-CA-A

G--CT4CACT--TGA-G-A-ATGT-ACATAC-----A--G--T--UGCA-G-----CC-GTC-G-GG-A

A--CTACACT- -TCA-C-A-ATAT-AGATAC-----A--G--T--AAGCA-G-----CC-GTC-G-GG-A

A--TTATAGC--TM-G-A-TTAT-mGTAc-----A--G--T--TAGTA-G-----CT-GTC-G-GG-A

A--TTATtic--Tm-G-A-TTcT-GAGcAc-----A--G--T--TAGTC-G-..--CT-GTC-A.GG-A

<- nm f
CAqtqqaaqqcaAqaCTaa&aGCUGaGG7aTaCCatt ?7??TAGtLUa?tiCAGqAaCAqccAtActt

‘-GTGGAAGGCG-GA--GAAA-----A--U-A--ATT. ,, .---AT--G.A----G-A--GcT.T.cTT

--GTGGAAGGCG-CA--Ghti-----A--AA-A--ATT. ., .---AT--G.A----G-A--GcT-T-cTT

--CTGGAAGGCA-AA--GAAA--- --A--GA-A--ATT. ,. ,---TA--A.A----G-T--Acc-T-cTT

--ATGGAAGGCA-(;A--GUA-----A--LA-A--GTT. ,. .---CT--A.A----GcT--GcTTT-cTT

--ATGGM(XCA-M--GAM-- ---A--GA-A--ATA, . ..- .-TG--T,A----ACc-.AcTTT.cTT
..r,Tr,GAA(;GcA. AA..[;AAA--- ..A--(;A-A--ATA , , , , . .-Tc,.-T,A---- (;.A..Acc-T.c TT

--f,Tti(;AAG(~CA.AA--(;AAA..---A- -[iA-A--ATA. . . .---TT-.C, A----(;cc-T;CTTT.CTT

--(;T(;(;AA(;(;cT-(;A--AAAA---- -A--GA-A-- TA’:A(;AT---GCA(;AC;----C-G- -TAA-C-(;GA

--(;(;TTAI;AAcA-(;(;--AA(;C--- --A--cc-7-, ,.,,,. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

--G(:TTAAAA[;A-(;(;--AG[:c-. ---A--cc-T-, ,,, . . . . ,,, ..,,..,,,,.,,,,, ,., ,,,,,.

--G(;TTA(;AAt;A-(;G--AACC-----r--CC-r- ,. , , ., , , ,. , ., !,,..,, ,, .,,.,,, .,..,,,
--(;GTTA(;AACA-GG- -AACC-----CT-CC.CT. .,,,., ., .,,,.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ,,.

--GGTAAAGAGA-(;G--AAC(:-- ---A--(:C-T. . . m., .,.,,, .,, .,,,,. ., .,.,,, . . . . . . . .
--!;(;T1;CAGA(;A-(;l:--AAC!:.- ---A..-f;!TT,T, ,,, . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

254
271

59
271
271
271
271
271
214
271

260
271
271
271
271

319
341
113
341
341
341
341
341
344
340

330

341

341

.341

341

303

406

170

406

406

406

406
4(] f,

414

]14

112

II’)

3“15

.I”14

115

1.11.2
M,\Y YI



CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205

SIVH14251
SIV?4H142
sIVHH239
SIVHNE
sIvsNnH4
SIVSNNPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
sIvr414251
sIVH14142
SIVMM239
SIVHNE

SIVSNHH4
SIVSKMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

IIIV2NIIIZ

IIIV21SY

IIIV2ST

I11V2MN

N1V2D194

UIV2GIII

NIV2D205

S1VHN251

sIv14H142

s1VHH?J9

sIVHNF,

JIV!;HHIII

SIV914HPIIJ

● nhancmr

qqTcAgqgca?qaaataqct ?acaaqaag?aaac?aGCtqaqactGCAGGGACTTTCCA?AA????7? ??
GG-C-GGGCAGGAAGTAACT. . . . ..MCAGAAACA--Tr3GACT--------------G--- . . . . . . .
GG-C-GGGCAGGAAGTAGCTACTGk. . . . ..GMCA--TGAGACT--------------G-- . . . . . . . .
GG-C-GGACAGGAAGTAGCTACTGA. . . . ..~CA--TGAGACT--------------G--- . . . . . . .
GG-C-GGGCAGGMGTAACTAACAGA. . . ..AAACA--TGAGAC’C--------------G-- . . . . . . . .
GG-C-AGGCAGGAAG7AGCTACTMG. . . ..AAACA--TGAGGCT--------------G--- . . . . . . .

GG-C-GGGCAGGM’CAGCTACTAAG . . . . . nacA--~AGAc T--------- -----G.-. . . . . . . .

GG-C-AGGCAGGAAGTAGC'TACTGAGAACAGCTGAG--TGCAGCT------ --------G--- - . . . . . .

AC- . -GCTGACACTGCA . . . . . CAAGMGGAMCTA--AGACACT--------------A--- . . . . . . .

. . . . . . . ..TT~CATGGCTGACM~GGGMCTC--~GATA--------------C--- . . . . . . .

. . . . . . . . . T?~TGGCTGACAG~GG~CTA.-~ACACA--------.--.--C-- . . . . . . . .

. . . . . . . ..TTMCATGGCTGACk4MG-CTC--%~CA--------------C-- . . . . . . . .

. . . . . . . ..T~TGGCT~C~GAGGGMCTA--TGAGACA--------------T--- . . . . . . .

. . . . . . . ..TTUTGGCTGACUMGC~CU--%AGACA--------------C--- . . . . . . .

. . . . . . . ..TWATGGCTGACMGMGWCM--TMGACA--------------C--AGACAGCA

●nhancmr Sp-1 Sp-1 Sp-1
??77l7??t77777?GqGGcTGTaaca?gGqGaqGqacaCqqqaqqaqctGGtqqgqaacqccc?Lc?ta
. . . . . . ,. . . , . . . . -G--C--- AACCU-G-AG-GACATGGGAGGAGCT- -TGGGGMCGCCC .TCATA
. . . . . . . . . . . . . ..-G--C ---MCCAG-A-AG-GACATGGGAGGAGCT--TGGGGAACGCCCTTCATA

. . . . . . . . . . . . . . .-G--C--- AACCAG-G-AG-GACA7GGGAGGAGCT- -TGGGGAACGCCC.TCATA

. . . . . . . . . . . . . . . -G--C ---TACCAG-G-AG-GACATGGGAGGAGCC- -TGGGGAACGCCC.TCATA

. . . . . . . . . . . . . . , -G--C ---AACCAA-G-AG-GACATGGCAGGAGCT- -TGGGGAACGCCC.TCATA

. . . . . . . . . . . . . .. -G--C-S- UCCAA-G-AG-GACATGGGAGGAGCT--TG. . . . . . .. TCATAATA

. ,. . . . . . . . . , , . -G--C--- AACCAA-G-AG-GACATGGGAGGAGCT--TGGGGMCGCCC .TCATA

. ., . , . . , , , , , . . , -A--C ---AACAT.-G-AG-AGCAAGGGAGGGGTT- -TTGGGAACGCCC .ATTAA

. . . . . . . . . . . . . . .-G--A---’C. .AAG-G-AG- . . . . . . . . . ..AGCC--TCGGGAACACCC .ACTTT

. . , . . . . . . . . . . . . -G--A ---C. .ATG-G-AG-TACTGGGGAGGAGCC- -TTGGGAACACCC .ACTTT

. . . . . . . . . . . . . . . -G--A---T. .GCAGG-AG-TACTGGGGAGGAGCC- -TCGGGAKGCCC .ACTTT

. . . . . . . . . . . . . . . -G--A--- C.,ATG-G-AG-TACTGGGGAGGAGCC- -TCGGGAACACCC .ACTTT

. ,, # , , , , , . , . . . . -G--C---Z. . AT. -G-AG-TACTGGGGAGGAGCT--CGOGO .AACGCCC.AC’CTA

GGGACTTTCCACAM-G--A ---T. .ACG-G-AG-TAC’TGGGGAGGAGCT--CTGG .UCGCCC.ACGTA

/<- IG-varN chain simllarlty, ■ag 111-il.l

●lqnal -> MRNA -> /<- tar corm I
cTttcTGTATAAAT&tacccGCt 7tcTcqCatTGTA ?TTCaGTCqCTCTGcGqAGAGGCTGGCAqATtGA
T-CTC ---------ATACCC--TAGC-TG-AT----C---G ---G--..-C -G-------- .--G..T--

C-TTC ---------GTACCC--T.GC-TG-AT---- . ---A---G-----,-C-----------G--T--
C-TTC ---------GTACCC--T.GC-CG-AT---- . ---A---G-----C-G-----------G--T--

C-TTC ---------GTACCC--T .AC-CG-AT---- . ---A---G-----C-G-----------G--T--

C-TAC --------- GTACCC--T. TC-TG-AT---- . ---A---G-----C-G-----------G--C--

T-CTC --------- GTACCC--T,TC-TC-AT ----- ---A---G-----C-G-----------C--T--

C -TAC ---------GTACTC--T. TC-TA-AT---- . ---A---G-----,-C-----------G--T--

A-(7TC ---------GTACCC--T, TC-CG-AT---- ,---A--- G-----C-G-----------G--T- -

C-TGA --------- ATCACT--A,TT-CC-TC---- . ---A---G-----C-G-----------G--1 --
c-T(iA ---------ATCACT--A.TT-CG-TC---- . ---A---G-----C-G-----------C--T--
C-T(;A ---------ATCACT--A.TT-CC-TC---- ,---A--- (:-----C-G-----------G--T- -

C-T(;A --------- ATCACT--A. TT-CG-TC ----- --- A...c,.-.. -L,-G ----- --..--(;-. T..

T -(:T(: ---------ACAACT--A.TT-LW-TC---- ,---A---(;-----C-G-----------(;--T.-
T-CTC --------- ACAACT--A. TT-CC-TC----, ---A- --c----.T-G------ . ..--G.-T. -

440
462
234
462
463
463
462
460
410

427
425
420
420
427
436

492
516
209
516
517
517

506
522
523
460
417
4U0
400
417
502

560
396
356
5U4
5U5
sub
5“14

509
591
536
545
5411
5411
!145
510

1.11%!
MAV (JI



HlV2/SIV LTR

IC-varH chain similarity. sam III-33 APR89 -~/

tar cor. I ->/ /c- tar cor. II -> /
1/ 5’ Sj

CONSENSUS GCCCTGqGAGGTTCTCTCCAGCAcTAGCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCCCTGCT&GACTCTCACCAGcaCT
HIV2ROD G------ -------- .-..-... G. . . . . . . . . -------------------- A ------------CA--

HIV2NIHZ G c------ -------- . . . . . . . . . . . . . . . . -------- -------- . . . . . A ------------TG--

IIIV21SY ------ ----------------C-----------------------------G------------TG--G

HIV2ST G- ---- . -- - - -- - ----- --- - c . ------- . ------- -------- . . . . . A ------------TG--

HIV2BEN A------- --------- ------- c -------- -------- . . . . . . . . ----- G------------TA--

HIV2D194 G------ -------- -------- C -------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ,. . . .

HIV2GH1 G c------ . . . . . . . . . . . . . . . . . ------- -------- . . . . . . . . . . . . . A ------------TG--

HIV2D205 ------r,. --------- ----.-C- -------- -------- -------- ----A--- -------- -CA--

SIVMm251 G c-....- --------- . ------ --------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A ------------CA--

s1v?lM142 G c------ . . . . . . . . . . . . . . . . --------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A------------CA--
SIW14239 G c------ . . . ----- . . . . . ..- -------- -------- -...-... ----- A------------CA--
SIVHNE ------G----------------C . . . . . . . . . --------- . . . . . . . . . . . A ------------CA--

SIVSHHH4 G c..-..- -------- -------- . . . . . . . . . . . . . . . . -------- . . . . . A ------------CA--

SIVSNNPBJ G------ -------- -------- c -------- -...-... . . . . . . . . --..- A ------------CA--

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

NIV2ST

NIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

NIV2D205

SIVF414251

slvmm142

s[vHH239

SIVHNE

SIVS)4HN4

SIVSHHPUJ

CONSENSUS

II IV:NO1)

II IV2N1117.

II IV21SY

II IV2ST

ntv;’ntw

llrv2D194

II IV2GIII

II IV,’1))05

s[VMM251

71v MM142

51VMM2J9

2 [ VflNF,

$IV:; MHI14

!IIV6MPNJ

siqnal -~

cGGCCqGt qcTGGGcACA? ?GqCt CCACCCTTGCTTGCTTAaA 7qacCTCt TcAATMAqCTGCCa t ?TT
T ----G-TGC----C---,C-G-C-----------------A-,AAC---C-T------G-----AG, --

T ----G-CCC----C--- .C-G-T-----------------A-.GAC--- .-C------G-----M- --

T ----G-CGC----C---.C-G-T-----------------A-AGAC---, -T------G-----AG---

T ----G-CAC----C--- .C-G-T-----------------A-AGAC--- ,-T------G-----AG---

T ----G-TAC----i--- .C-G-T-----------------A-.GAC---T-C------G-----AG. --

. . . . . . . . , . . , ., . . . . . . . . i . -----------------A-.GAC--- .-T------G-----AG---

T ----G-CAC----C--- .C-G-T-----------------A-.GAC---- -T------G-----AA, --

A ----A-TGT----C---.A-G-T-----------------A- .ACC--- .-T------.-----M. --

T ----A-TGC----C---TT-G-T-----------------A- .GAC---C-G------G-----ATT--

T ----G-TGC----C---TT-G-T -----------------A-.GAC---T-C------G-----AT. --

T ----G-TGC----C---GT-A-T-----------------A-.GCC---T-C .-----G-----ATT--

T ---.,G-TGC- ---C---TT-G-T-----------------A- ,GAC---C-G------G-----.TT--

T ----G-TGC----C --.GT.G-T- ---------- .---.-A-m~,AC ---T-C---- --G-----AA ---

T ----G-TGC----C---TT-G-T-----------------A- .GAC---C-G------G-----AT, --

<- R rpt \/ 3’ Sj

AGMGcAAGttaAGTGlGTGLTCCCATCTCTCCTAGt.CGCcGCCTGGTCA?ctCGGTqcTCa?ctq?aat
----- ---TTA----T---C---------------T---C--------- ,TT----ACCTGCAGT.AGTc

----- ---?TA----T---C---------------T---C--------- .TC----GT--ACCTGTA.Tc

----- ---TTA----T---T---------------T---C---- -----.TT----TCCTGCAGT.AGTc

----- ”---TTT----TL .--C -------- . ...-...T--- c-------- .mTT-...G T..ATcTAAAG T

----- :---TTA----T---T---------------T---C--------- ,TT----ATCTG,AGT,AGT(

-----C---l’TA----T---T ------- --------T---,TT-------,TT----(;T--ATcTC,AGT
--..-(:.-.. TTA.--.T--- ~------- -..---..T -.-c ----- -.--,TT-. --r,T--ATC T(;.AAT

----- ---T.A----T---T---------M-----T--- .---------,CT----CACTGACIGA’I’A.c
--- . -T . . -(:C , . . - -T. - - ,-. - . - . . . - . . - - . .-T---C -- . - - - - - -ACT- - . -Ac . -C . . . GTAAT

----- ---CT, ----T---T---------------TT ---C---------ACT----AC=-(;, , .CTAAT

----- ---CT. ----T---T---------------C---C---------ACT----AC--A. ,,ATAATT

T------ -. (:C, ----T---C---------------T-.-C---------ACT--- -Ac--G, .,ATAAT

----- ---(;A. ----T---T ----------- ----T---TcT-------TcT----AC--CAc. .ACATT

----- ---CC, ----T---T--------------.T-.-(:---------TCT----AC--(;. ..cACATT

630

656

426

654

655

655

606

659

661

606

615

610

618

615

640

695

123

492

121

122

122

649

125

726

615

603

6E7

606

603

700

“162

791

5b0

lH9

“191

790

Ill

191

“792

141
149

151
“152
150

“114

1.11-4
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HKV2/SIV LTR

CONSENSUS

HIV2ROD
HIV2NIHZ

HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GHI
HIV2D205
SIVN14251
SIVnH142
SIV1414239
SIVNNE

SIVSM14H4

SIVSMMPBJ

cONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2a194

HIV2GH1
l-Iv2D205

SIVHM251

sIVHM142

SIV14N239

aa?aagaCCCTWTCTGTTAGGACC????????7l??????CTTtctGCTTNqgaaaCcgAgGCaGg??
AACAAGA ------------------ . . . . . . . . . . . . . . ..---CTT------GGAAA-CG-G--A-G. .

AACAAGA ------------------ . . . . . . . . . . . . . . ..---CTT------GCGAG-iG-G--i-GCG

AACAAGA ------------------- . . . . . . . . . . . . . . .---CTP-----GCGA-CA-G--A-G. .

UCAAGA ------------------- . . . . . . . . . . . . . . .---’TCT------GCAAG-+A-G-+-G. .

AACAAGA ------------------- . . . . . . . . , . . , . . ,---c~GG~~---GG~~-G~-G--~-G. ,

AACAAGA ------------------- . . . . . . . . . . . . . . .---CCC------AGAAT-CA-G--A-G. .
AACM.A ------------------- . . . . . . . . . . . . . ..---CC.------CAAGT-CG-G--A-G. .

. . . ..GA ------------------ . . . . . . . . . . . . . . . . ---C’CT ------GGW-CG-A--G-G . .

AAGAAGA ------------------ . . . , . . . . . . . . . . . , ---TCT ------AGAM-CG-A--A-G. .

~GA ------------------CTGGTCTGTTAGGACC---TCT------GGW-CG-A--A-G ..
UGAAGA ------------------ . . . . . . . . . . . . . ..---TCT------GCGAA-AG-A--A-G. .

UGAAGA ------------------- . . . . . . . . . . . . . . . ---TCT------GCGAA-AG-A--A-G .s

MGAAGA ------------------ . . . . , . , . , . , . . . . . ---TCT ------CMAA-CG-G--A-G. .

A.AGUGC ------------------- . . . . . . . . . . . . . .. ---TCT------CGAG-AG-G--A-G. .

<- lys-tRNA pbs
7AAAATCCCTAGCAGqTTGGCGCCcqAACAGGqACtTGaaqqaGa ?qTGAGAqactcct 7GAqcacqG7C
-------- ------- G--------TG------G--T--~Gm.A.C.----BAGsrCTTG.-ACACG- ,-

G-------------- --------CG------.--T--uGM-A.C-----.AGCCTTG--ACMG-G-G
-------..---..G- ..-----CG.--.--G.- T.-AGGu-A.c---- -.AGCCTTG--ACACG- .-

-------- -------- G--------CG ------ G--’MGAAGAA-A.C ----- .AGCCTTG--ACACG---
---.----.--.--G.-------CG--- --.G--T--UGAA.C.,AGCCCTGGACTCG..ACTCG- .-

-------- ------- G --------CG ------G--T. -AMGGACAAGCCCTGAACACGG--ACACG- .-

G-------- ------- -------- C .------G--T--AMGA-C.AGCCCTGAACACGG--ACACG- .-
--------- ------ A --------CG------G--A--.GCU-A.G -----GTCTTCAA--GCACA- .-
. - - - - -- ---- - .- - A --------CG------.--A--AG4CTCCTG-----G4CTCCT. --GTACG---
. - - -. - - ..- - ---- A --------CG------G--T--AGGaCTCCT-----aCTCCT. --GTAcG-..
, - - - . . - --- -- --- A--------TG------G--T--AAGGA-G.GACTCCTACTCCT .--GTACG---

SIV14NE . ..-..---.--..-A- . . . . . ..cG..----G-.~--MGGA-~.G...-.~cTcc~. --G~A~G-u-

SIVSM4H4 . --..------...-G..-- . . ..cG.-.-.-G.-~--MGGA.~.G..---G.c~ccTa ..GTA(-~-,.

SIVS14WBJ .-.- . . . . ..-...-G..---.-.~...--.G--T--MG~A.A.G-....G.~T.~Ts -.GTACG-,.

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NINZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

}IIV20194

IIIV2GH1
HIV2D203

sIVMF1251

SIVW4142

TqaGTGUCGcAGtUGGqCGGCA%McaAACCAcqaCGGAGtGCTCCTaqAUqGCGCqGGccqaqqt

- GA -------C--T----G---------CA-----CGA-----T ..--..AG-.-G-.--G--CCGAGGT

-GG-------C--T ----G--.----.-CA- .-.-GCA-----T--- -.-AG-.-G-.--G.-CC~GGT

-GA--- ----C--T----G--------.CA-----cGA---.-T-----.AG---c...--A-.CCMGGT
.GA . . . . . ..c..T.. ..G . . . . . . . ..c~.. . ..CCA . . ..-T..-...AG. .-A . . ..A..ccGAGGT

-GA -------C--T----G-------..cA...--CGA- ----T-----GAG.--G- ---G-.CCGAGGT

-GA-------C--7----G---------cA-----cGA---.-T.---.-AG---A-.. -G..CCGA(;GT

-, A-------T--T--------------(:A-----CGA---.-T------AG---A- ---G--CCGAGGT

-GA-------C--T----G---------TC-----CG.l-----A------GT---A--.-A..CCG. .GT

-GA -------C..-T----G---------(:C-----CGA-----T------AT---G----G.-TCG. .GT

-GA -------C--T----G-------.-CC---.-CC~--..-T.---.-AG...G-.. .-G..Tc(;, .GT

sIVMH239 -GA-------C--T----G---------CC-----CGA-----T----.-AT---C----G--TCG. .GT
SIVMNE -(iA-------C--T-- --G-------.-CC--.--CGG-----T-..----AG---G-.--G--TcG, .GT

sIvsHMli4 -(iA-------(CA-CGA--G---------CA-----CGA. .----A..----G.G~---G----G--CCG, .CT

S1VSMMP14J - GA ‘-- ----C--(:----G ----- ----CA-----TtA-----T ----- -AT---G----G--ccG, .GT

813

043

614

041

843

042

769

e43

039

793

817

005

004

002

026

079

909

681

907

909

900

036

900

905

050

083

071

070

067

091

949
979
751
911

979

9-IIJ

906

976

913

92b

951

939

9J0

9J5

959

1-1).s
. m . . . . . .



CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
SIVMH251
SIVW142
SIVHF!239
SIV!4NE

S IVSHF4H4
S IVS!4?4PBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
H1V2BEN
II IV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
SIWH251
SIWH142
SIVW239
SIV14NE
SIVSMMH4
SIVSMtlPBJ

major 5’ sj II

aCca??qqcgGcGLGaGGaqcqqqaqt ?qaaGAGgCcTCCqGgt ?gaaq?GtAAGTgc?t ?ca?caaaaa

h-CAAAGGCA-C-T-T--AGCGGGAGGAGAA---G-C---G-GT.GAAG. -T----ACCTACACC~

4-CMAGCG. -C-T-T--A .CGGGAGTCGA. ---G-C---GAAGGGTAbiCCTACACC~CTACACC~

A-CA.4AGGCG-C-7-T--AGCGGGAGTCAA. ---G-c---GTG~e~e. -T----ACCTACACC~

A-CAAGGGCG-C-T-T--AGCGGGAGTGW- --G-C---GTGT .MG. -T----GCCTACACCWTA

A-CAAAGGCG-C-T.T--AGCGGGAGTGAAA---G-C---GMGT.GMG. -T----ACCTACACC~

A-CGAAG.CG-C-T-’T--AGCGGGAGTGG---G-GT--G-GT.GUG. -T----ACCTACACC~

A-CA.AAGGCG-C-T-T--AG~GGAGTGAAA---G-C---G-GT. GuG. -T----GccTAcAccG~
A-CA. .GGCA-C-T-A--AGCGGGh~AGAG---G- .---G-GAGTAAG. -T----ACTCC . . . . . . MA
&CA. .GACG-C-T-A--At3CGGGKAGGAG---G-TT.-G-TT .GCAG.-T-.--G. . ..CAACACAAh
A-CA. .GACG-C+’-AGCGGGGAGAGAAGAA ---G-C---GTTGCAGAG. -T.---G. . . ,C~CAC~

h-CA. .GACG-C-T-A--AGCGGGAGAGGAA---G-C---G-TT.GCkG. -T----G . . ..CAACACAAA
A-CA. .GACG-C-T-A--AGCGGGAG. AGAA---C-G---G-TT.GCAG .-T----G . . .. CAACACAAA
A-CA. .GGCG-C-T-A--AGCGGGAG7CGGG---G-TT--G-TT. GCAG.-T----G. . ..CAACAGAA.A

A-CA. .GGCG-A-T-A--AGCGGGAGTCGGG---G-TT--G-TT. GCAG.-T----G. ...CUC~

qaq start ->
?aqtaqcc?qaaa7qgc????7ttq":TatcctacctLt?aqa?aq??7qCAqaaqaLt?7GTGGWG
CTGTAGCC.GMAGGGC .....TTGC-ATCCTACCTTT.AGACAG. ..GT-GAAGATT. --------

CTGTAGCCAAAGAGGGC . . . . . TTGT-ATCCTACCTTT.AGACAG. .,GT-GMGATT. --------

C’CGTAGCCCG~GGC . . . . .TI’GT-ATCCTACCTTT.AGACAG. ..GGMGATTTT , --------

CAGTAGCCAGU .GGGC . . . ..TTGT-ATCCTACCTTT .AGACGG. ..GT-GAAGATT ---------
CTGTAGCCAGmGGC .....TTGT-ATCCTACCTTT.AGACAG. ..GT-GAAGATT.,-------
CTGTAGCCAGWGGC .....7TGT-ATCCTACCTTT .AGACAG. ..GGAAGATTTT ---------

CCGThGCCAGAh.AAGGC . . . . . TAGT-ATCC7ATCTTTTAGACAG. ..GT-GAAGATT. --------

TTTT.GC .................AT-GTC.TACTCTAAAGAGGGA ..GT-GGGCATAA--------
AM.... ..GAAATAGC.TGTCTTGT-ATCC.AGGAAGG.GATA. .....-TMGATAGA -------
AAG. .,...GAMI’AGC.TGTCTT .T-ATCC.AGGAAGG.GATA. ... ,.-TMGATAGA -------

~.... ..GAAATAGC.TGTCTT.T-ATCC.AGGAAGG.GGTA...... -TMGATAGA -------

M ......GAGATGTcTTGTcTT .T-bTcc.AGGAAGG.GATA. ., . ..-TAAGATAGA -------

.AGT.. . . ..CtSTAGGACTGAG. . .T-CCCT.ACTTTTUGGAAAGA.GT-GGAGA. .---------
GAGT... . ..CATAGGACTGAG. . .T-CCCTACTTTTGAC~GA. .GT-GGAGA....-------

1011

1047

817

1044

1047

1046

973

1044

1033

9ee

1014

1001

999

997

1021

1062

1102

L73

1100

!102

1102

1029

1101

Iole

1040

1065

1052

1050

1040

1073

I.IM
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IUVXIV GAG

CONSENSUS ATGGGCGcGAgAaaCTCCGTCtTG??AGGGU?aAa~lCAGAtG~TTAG~aaaTtAGgtTAC~CCCg
HIV2ROD -------C--G-M----.-.T--AG------M-ACi---.T.-.---_---~-C--GT----G---G

HIV2NIHZ -------C--G-M-------T--AG------U-AG----T----------M-T--GT----G---G

HIV21SY -------C--A-kA-------T--AG ------hA-GG----T----------M.A-T--GT----G---G
HIV2ST -------C--G-Ni-------T--AG------M-AG----C----------AGA-T--GT----G---G
HIV2BEN -------C--a-U-------T--AG-----..n-AG----C----------MG-T--GT----G---G
HIV2D194 -------C--G-U-------T--AG------U-AG----C----------UG-T--GT----G---A

HIV2GH1 -------C--G-M-------T--hG-----.U-AG----T----------AGA-T--GT----G---A

HIV2D205 -------C--G-~-------C--TC------&\-AA----T----------MG-T--GT----G---G

SIVH?4251 -------C--G-M-------T--TC------GA-AG----T----------M-T--GC----A---G

SIVMH142 -------C--G-M-------T--TC------GA-AG----T----------M-T--AC----A---G
SIVNH239 -------T--G-AA-------T--TC------GA-AG----T------- ---AM-T--GC----A---A
SIV14NE -------C--G-ti-------T--TC------m-AG----T----------W-T--GC----A---G

SIVSNPIH4 -------C--G-M-------T--TC------GG-AG----T----------UG-T--GT----G---A

SIVSMMPBJ -------C--G-M-------T--TC------GA-AG----T----------W-T--GT----G---G

CONSENSUS ~GGaANGWagTAca?gtTaMaCAT?T?GT7TGWCAGcqMCqMTT@AcAgATT?GGATTagC
HIV2ROD G---A -------AG--CAGGC-A--A---A-T--G-------CG--TA----G--C-G---C-----AG-

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVM14251

SIVMF1142

SIVNM239

G---A ------- AG--CMGT-A--A---A-T--G-------CG--TG----G--C-G---C-----AG-

G G---------- M--CAGAT-A--A---A-T--G-------CG--W----G--C-G---C-----U-

G---A ------- U--TAGGC-A--A---A-T--G-------CG--X----G--C-G---C-----GG-

G---A ------- AG--CAGGT-A--A---A-T--G-------CG--TG----G--T-A---C---- .GG-

A---A ------- GA--CAGGT-A--G---G-CG-TG------CG--TG----A- -C-G---C-----GG-

G- -A------- AG--CAGGC-A--A---A-T--G-------CG--CG----G--C-A---C-----GG-

G A-------AG--"~ATGC-A--A---G-A--A-------TG--CG----A--C-G---T-----AG----

G---A ------- AG--CATGT-G--G---G-A--A-------CA--TG----A--T-G---T-----AG-

G---A ------- AG--CATGT-G--G---G-A--A-------CA--TG----A--T-G---T-----AG-

A ---1, ------- M--CATGT-G--G---G-A--A-------CA--TG----A--T-G---T-----AG-

SIVMNE G---G ------- AG--CATGT-G--G---G-A--A-------CA--X----A--T-G---T-----AG-

SIVSMMH4 A---A-------AG--TATGT-G--G---G-A--A-------CA--TG----G--C-G---T-----AG-

SIVSMMPBJ G---A-------GG--CCAGC-G--G---A-A--A-------CA--TG----G--C-G---T-----AG-

CONSENSUS AGAqAGCCTGTTGGAqtcaMGAaGGtTGtCWaATtcTttcaGTtTTW?tCCAtTaGTaCCaACA
HIV2ROD --- -----------GTCA-----G--T--T-----A--TC-TACA--T----AT---A-G--A--G---G

HIV2NIHZ --- -----------GTCA-----A--T--C-----A--TC-TACA--T----AT---T-A--A--G---G

HIV21SY --- -----------GTCA-----A--T--C-----A--TA-TTCA--T----U---T-A--A--A---G

HIV2ST G--- -----------GTCA-----G--T--C-----A--TC-TACA--T----AT---T-A--A--G---
HIV2BEN --- -----------GTCA-----A--T--C-----G--TC-CAGA--T----l,T---T-A--A--A---G
HIV2D194 ---G -----------ATCA-----A--T--C-----G--TC-TUA--T----AA---T-h--A--A---

H1V2GH1 --- -----------G'tCA-----A--T--C-----G--TC-CACA--T----AT---T-A--A--A---G

HIV2D205 --- -----------ATCA-----A.U-A--T-----A--TC-TW--C----CT---T-A--A--A---G
S1VMM251 ---A-----------GUC-----A--A--T-----A--AC-TTCG--C----CT---T-A--G--A---

SIV14H142 --- -----------GAAC-----A--A--T-----A--AC-TTCG--C----CT---T-A--G--A---A

sIvMM2J’1 --- -----------GMC-----A--A--T-----A--AC-TTCG--C----CT---T-A--G--A---A
s,lvMNE --- -----------GMC-----A--A--T-----A--AC-TTCG--C----CT---T-A--G--A---A
SIVSHH14 --- -----------TAAC-----A--T--T-----A--lC-TTCA--T----CT---T-A--T--G---A

SIVSHHkaJ u-- -----------GAAC-----A--T--T-----A--TC-TTCA--T----LT---T-A--T--G---A

67

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

132
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140

200

210

210

21(-I

21’)

210

2’.3

210

210

210

210

210

210

21U

210

[-n-7
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HIV2LSIV GAG

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
SIVHN251
SIVH14142
sIv?4M239
SIV’HNE
sIvsmH4
SIVSIWPBJ

CONSENSUS

H1V2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

sIv14H251

SIV?4P1142

SIVM14239

!41VHNE

SIVSMH4

SIVSH14PBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIv2D194
HIV7GH1
HIV?D205
SIV14)1251
SIV14H142
SIVW4239
SIV74NE
SIVS14t4H-
SIVSHHPIIJ

GG7TCAG~LTTWaAGcCTTT?TutActgtCTKGTCaTtTqgTGcaT?CACWAGtiGM~G

‘1’‘- ‘------- '----A--T----T---T-CTGT-------A-T-~--CA-A----------------T

T‘- ‘------- '----A--C----T---T-CTGT-------h-C-GG--CA-A----------------T

G‘- ‘------- -----A--C----A---T-CTM-------A-T-C&--CT-G----------------T

G-- ..-...-.T---..A. .C.-..T.--T-CTGT -------A-T-GG--TA-A ----------------

G-- -------- -----A--C----CCG-T-CCG’TT -------A-’C-GG--CG-G ----------------

G-- --------T -----A--C ---.T-.-T .CCGT -------A-T-GG--CT-G ----------------

G‘- ‘------- -----A--C----CAGTC-CAGTT -------A-T-GG--CT-G ----------------

G-- --------T-----A--c----T ---?-TCGT-------A-T-TT- .CC-G ----------------

c‘- ‘------- -----A--C----CZGTT-CZGTT ------ -A-C-GG--CA-T ----------------

c‘- ‘------- -----A--C----CTGTT-CTGTT -------A-C-GO--CA-T ----------------
c‘- ‘------- -----A--C----CTGIT-CTGIT -------A-C-GG--CA-T ----------------
c‘- ‘------- -----G--C----CTGTT-CTGTT -------A-C-GG--CA-T ----------------

T‘- ‘------- -----G--C----A---T-CTGT-------A-T-GG--CA-T----------------c

T‘- ‘------- -----G--C----CTGTC-CTGTT -------C-T-GG--CA-T ----------------

CWgAtACtW?G&GCMacaaataGt?caGAGKAtCTP.GtGgc?GAaACaqgaactgca~aAa
T ----G-T--T--B-G ------ACAAATA-TGCZ------T ----T-GCA--A--AGGAACTGCG--G-A

T ----G-T--T--A-G ------ACWTA-TACA------T----T-GCA--A--AGGmCTGCA--G-A

T ----G-T--T--A-A ------UGfiNTF.-TAGG------T----T-GCA--A--AGMCTGCA--G-A

c ----G-T--T--A-ACmG---ACmT-TACA------T ----T-GCA--A--MAAACTACA--A-A
T ‘---G-T--T--G-A ------GUCTA-CACA------T----T-GCA--A--TGWCTGCA--G-A

T ----G-T--T--A-GmcTA--GmcTA-cA:A-.. .--T ----T-GCA--A--AGGAACTGCG--G-A
T ----G-T--T--A-A ------mC?4-TACA------T----G-GCA--A--AGGuCTGCA--A-A

T ----G-T--A--G-A------UaTA-CACA------T----C-GCG--C--A . . . . . . . . . --A-A

T ----C-C--T--’i-A ------AChaTA-TGCA------C----T-GTG--A--AGGUCAGCA--A-C

T ‘---C-C--T--A-ACAGATAATGCATC-TGCA------C ----T-ATG--A--AGGAACAGCA--A-C
T ‘---C-C--T--A-ACAGATAAIAGCAA-I’GCA------C ----T-GTG--A--AGGAACAACA--A-C

T ‘---C-C--T--A-ACAGATAATGCATC-TGCA------C---- T-GTG--A--AGGAACAGCA--A-C
T---.c-T--A..G-A.----.AT~TA-TGcA------T----- T-GTG--A--AGGMCAGCC--C-G
T---.c.c.-A--A-A---.-.\cTTA.7Gc.\----.-T ----T-CTG--A--AGGAACAGCC--C-A

aATGCCAaatAWqLAgACCUCMCACCAccTAGcq7aaagqaqqaMtTacCCaG~gCAaCAa ???

A ---. --AGC-C--G7-G-------------TC ---C-AGAAGGGAGGA--T-AC--G--G--A--T. . .

A‘---- -AAT-C--GT-G-------------CC---C-GGAAA . . . . . . --C-TC--C--G--G--A. . .

A ------AAT-T--GT-G --------- .---CC ---C-GGAAAGGGGGA--C-TC--G--G--A--A. . .

h ‘-----AGT-C--GT-G-------------CC . ..C.GG~CGGA~A..C.TC..A..A..A-.AB . .

A------MT-C--GT-G-------------rC ---T-GGAAAAGAGGA--C-AC--G--G--A--A. . .
A------MT-T--CT-G-------------CC ---T-GGMAGGAGGA--C-’TC--C--G--A--G. ..
A------AGT-C--GT-G-------------CC ---C-GGAGAGGAAGA--C--iT--T--GACA--GACA

A ‘-----GCT-C--AT-A-------------CC---C-GC . . . . ..GGA--T-AT--G--G--G--A. . .
T ------~-C.-G7.G-..--.-------TC ---C-GCAGAGGAGGA--T-AC--A--A--A--A. . .
‘1’‘-----AM-C--GT-G-------------TT ---C-GCAGAGCAGGA--T-AC--A--A--A--A, .,

‘1’------AAA-C--GT-G-------------TC ---C-GCAGAGGAGGA--T-AC--A--A--A--A. . .

T ---- --AAA-C--GT-G-------------TC ---’C-GCAGAGGAGGA--T-AC--A--A--A--A. . .

A ‘-----GCA-C--GC-G----------.---CC ---T-GCAGAGGAGGA--T-AC--G--G--G--A. . .

A ------ GCA-C--GT-G-------------CC ---T-GCMGGAGGA--’ACAA--A--A--G--A. . .

267

200

200

200

280

200

2813

2aG

280

280

200

200

200

2aLl

2U0

334

351Y

351Y

350

350

350

350

350

341

350

350

350

350

350

350

400

411

411

417

417

411
417

420

402

411

417

411

417

417

411
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HIVZSIV GAG

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
sIVPD4251
sIVNM142
sIVFI?4239
SIVMNE
SIVSMFlH4
SIVSMMPPJ

CONSEWUS

HIV2ROD

HIv2NIilz

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVlm4251

SIVNH142

SIVW239

SIVHNE
SIVSHMH4
SIVSNMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2UEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2@205

SIVHM251

SIVNH142

SIVN14239

S IVHNE

SIVSH)4N4

SIVSIIMPRJ

qtaGgCGGcMcTAta tCCAccTgCCacTaAGcCCccMC? ?TAAATGCCTGGGTAAAatTaqTaGAqG
GTA-GC--C--C--CAC---Tfi-A--GC-G--T--CC----CC-------C--------AT-AG-A--G-
GTA-CT--C--CAC’CAC ---TA-A--AC-G--T--CG----TC-------T--------AT-AG-G--G-

ATk-GC--C--C--TGT---TC-G--=-G--T--CC----CC-------T--------GT-AG-A--G-
GTG-CC--C--C--TAC---TG-G--AC-A--T--CC----CC-------T--------Ac-AG-A--G-

GCG-GT--C--C--TGT---TG-G--AC-G--C--CC----TC-------A--------AT-AG-G--G-

GC&-GC--C--C--TAT---TG-G--GC-G--C--CC----TC-------T--------AT-AG-A--G-

GGC-G7--C--TATTAT ---CG-G--AC-G--C--CC----TC-------T--------AT-AG-A--G-

CTG-CT--C--C--CGT---CC-G--GC-A--C--CC----CT-------T--------GT-AG-A--A-
ATA-GT--T--C--TGT---CC-G--AT-A--C--~----AT-------C--------AT-GA-A--G-

ATA-GT--T--TACTAC ---CC-A--AT-A--C--GA----AT-------C------.--AT-M-A--G-

ATA-GT--T--C--TGT---CC-G--AT-A--C--GA----AT-------C--------hT-GA-A--G-

GTA-GT--T--TACTAC ---CC-A--AT-A--C--~----AT-------C--------AT-GA-A--G-

GTA-GT--C--T--TGT---CC-A--CT-A--T--M----AT-------T--------AT-AG-A--A-

ATA.GT--C--T-- TAC---CC-A--TT-A--T--M----AT-------T--------AT-W-A--A-

AaMqM?TTcGGgGCA=aGTAGTgcCaGGATTTCAflCaCTcTCAGMGGcTGCa cgCCcTATGAtAT

-A--A--C--C--GC----A-----GC-A-- .-----G--A--C--------C---ACG--C-----T--

-A--G--A--C--G-----A-----W-A--------G--A--C--------C---ACG--C-----T--
+--A.-G. .C--G.--. .A--..-GC .G-...--- .G--A.-C- .--...:C. --ACG.-C. ----T--

-A--G--G--C--G-----A-----GC-A--------G--A--C--------C---ACG--C-----T--

-A--G--G--C--G-----A-----GC-A--------G--A--C--------C---ACG--C-----T--

-A--G--G--C--G-----A-----K-A--------G--A--C--------C---ACG--C-----T--

-C--G--G--C--G-----A-----GC-A--------A--A--C--------c---ACG--C-----T--
-A--G--C--C--AC----A-----AC-A -------”-G--A--A--------A---ACC--T-----T--

-A--G--A--T--A-----A-----E-A--------G--A--G--------C---ACC--C-----C--

-G--G--A--T--A-----A-----GT-A--------G--A--G--------C---CTC--C-----C--

-A--G--A--T--A-----A-----GC-A--------G--4--G--------T---ACC--C-----C--
-G--G--A--T--A-----A-----GC-A--------G--ti--G--------C---ACC--C-----C--
-G--A--A--T--G-----G-----E-A--------A--G--A--------C---ACT--C-----T--
-G--A.-T--T.-G-- --..G--.--GC.A-- .-----A--G.-A..- ---.--C---ACT--C- ----C--

tMtCAaATGcT7MTTGTGTqGG?GAcCAtCAaGCa=tATGCAaATaATtiGaGAaATtAT?UtGAq

C--C--A---C-T--------G--C--C--T--A--A--C-----G--A--C--G--G--T--C--T--G

T--T--G---C-T--------G--C--C--T--A--A--T-----A--A--C--G--A--T--T--T--G
T--T.-A---C -T-.--.---G .-c.-C--A-.A- -A--G-----A- -A.-C--A--A- -T--T--T--A

T--T--A---C-T --------G--C--C--T--A--A--T-----A--A--C--G--A--T--T--T--A

T--T--A---C-T--------G--C--T--C--A--A--T-----A--A--C--A--G--T--T--T--A
C--T--A---C-T --------G--C--T--C--A--A--T-----A--A--C--A--A--T--T--T--G
C--C--A---C-T--------G--C--T--C--A--A--T-----A--A--C--A--G--T--C--T--C

A--T--C---C-A --------A--A--A--T--G--A--C-----A--T--T--A--A--A--C--'f Z
T--T--G---T-A- -------G--A--C --T--A--G--T- .---G--T--c--A --T--T--A--T --G
T--T-.T---T -A---...--G .-A--C--A-.A --G--T-----G --C.-C--A-- T--T--A--T- -(j
T-.T-.T--.T -A----.---G .-A--C--T.-A --G-.T-----G- -T.-C--A--T --T--A. -C--G

T--T--G---T-A--------G--A--A--T--A--A--T-----G--l'--C--A--A--T--A--C--G
T--T--A- .-C-A--------A--A--A--T--G--A--C-----A--T--T--A--G--T--A--T--A
C--T--A---C-A--------A--A--G--T--G--A--C-----A--T--T--A--A--T--A--T--A

460

407

481

481

407

407

407

490

472

407

407

407

407

407

407

537

557

551

557

557

557

557

560

542

551

557

557

557

557

557

604

627

621

627

627

627

627

630

612

627

627

627

627

627
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HIV2/SIV GAG

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ

HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
SIVMN251
SIVM4142

SIVMU39

SIVHNE

SIVSNHH4
SIVSIWPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2SEN
HIV20194
HIV2GH1
HIV20205
SIVHN251
SIVHN142
SIVNN239
SIVklNE
!31VS)W14
SIVSNNPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NII’IZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
SIVHN251
SIVMN142
sIVNN239
SIWINE
SIVSMHN4
SIVSWPBJ

~aGCaGCaGAtTGG~tttgca?CAcCCaataCcAGqcCCcctaCcaqcaLG?CAyCTtAGaGAgCCaa

--A--A--A--A ----- TGTGCM--T--mTA-C--GC--CTTA-CAGCG--G--G--T--A--G--AA
--A--A--A--C -----TGTTGCA--T--CATA-C--GC--CTTA-CAGCG--G--G--T--A--G--M
--A--A--A--C -----TGTACM--T--MTA-C--GC--CTTA-~GCG--G--G--C--A--T--AC

--A--A--A--T -----CGCACU--C--MTA-C--GC--CTTA--GCG--G--G--C--G--G--U

--A--A--A--C -----TTCWAG--C--~TA-C--GC--CTTA-~WA--A--G--C--A--C--m
--A--A--A--’T ----- TGCG~G--C--MTA-C--GC--CTTA-CAGCA-&--G--T--A--C--U

--A--A--A--T-----TGCACAG--C--MTA-C--GC--CTTA--GCA--G--G--T--A--C---

--A--A--A--C -----CCAGCm--C--GTCA-C--GC--UTG-CGGCA--A--A--T--G--C---
--G--T--A--T -----CTTGCAG--C--ACAC-CT-AT--A. . . -UCm--A--T--T--GT-G--GT
--G--T--T--T.--.-CCTAC~G--CT-AC~.A--CT--A. . . -uCAA--A--T--T--GT-G--GT
--G--T--A--T -----CTTGCAG--C--ACAC-CT-AT--A. . . -AACAA--A--T--T--GT-G--GT
--G--T--A--7----- CTTGCAG--C--ACAA-CT-AT--A . . . -AAC~--A--T--T--GT-G--GT
--A--T--C--T -----TTTACM--C--GCM-C--GT--ACTA-CAGCA--G--A--T--A--G---
--A--T--T--T ----- TTTACU--C--GCAG-C--GT--GATA-CACCA--A--A--T--A--G---

gaGGaTCtGAtiTarXAGGaACaACtiGcaCAGTAGA?=aCAgATctiqTWTGTatAGqcaacaaM
GG--A--C--C--A -----G--A--A--CA -------A--A--G--CC-G-------TT--GCCACAA--
GA--G--C--C--A -----G--A--A--CA -------A--G--G--CC-G-------TT--ACCACM--
GA--A--C--C--A -----G--A--A--CA -------G--A--CG-AG-A-------AT--GCAAGM--
GG--A--C--C--A -----G--A--A--CA -------A--G--G--CC-G-------TT--GCCACAA--
m--G--T--C--A-----A--A--A--CA-------T--A--G--~-G-------AT--GCCACM--
GG--G--T--C--A-----A--A--A--CA-------T--A--G--CC-G-------AT--GCmCCA--

GG--G--T--C--A-----A--A--A--CA-------A--A--G--~-G-------AT--GCCACm--
GA--G--A--T--A-----A--C'--C--CA-------G--A--G--AC-G-------AC--GGCC~A--
CA--A--A--T--T-----A--A--T--TT-------T--A--A--CC-G-------AC--ACUCAG--

CA--A--A--T--T-----A--A--T--TA-------A--A--A--CC-G-------AC--ACMcAG--
CA--A--T--T--T -----A--A--TT-TT -------T--A--A--CC-G-------AC--ACMCAG--
CA--A--C--C--T -----A--A--T--TA-------T--A--A--CC-G-------AC--ACMCAG--
GA--A--C--C--T -----A--T--T--TA-------T--A--A--CC-A-------AC--GCMCM--
U--A--c--c--T-----A--T--T--cA-------c--A--A--Tc-A..------hT-.GCAWU--

tCCcqTaCCaGTaGG?AaCATcTAtiG?AGaTGGATc~aaTaGGgcT#A~aTGtGTcaGaAtGTAc
T--TG-A--A- -A--A-A---C .-T--A--A-- ---C--GA-A- -AT-G--G--G- .T-.CA-G-T- ..C

T--TG-A--A--A--C-A---C--T--G--A----- T--GA.A--AG-A.-A--cA-G--cC-G-T---C

T--TG-A--A--A--c-T---A--T--G--A----- c..GA.A-.AG.G--G-.~.-T--c.A.T-.-c

T--TG-A--A--A--A-G---C--T--A--A----- C--GA.A--GA-G-.G.-CA.G..CC-G-T--.C

‘T-.CG.A..G. .A-++..-c ..C.-A..A-. ---C--M-A- +C.G-.A..G. .T-.CA.A.A- .-c

T-.cG.fj.-A-.A. .G.A...c-.c.-G ..A-.--.C-+A-A- -Gc-A--G..T--T ..cA.&T.-.c

T--CG-G--A--A--G-A--- :--C--A--A -----C--GA-A--GA-G--G--CA-G--CC-G-T---C
T--TG-C--G--G--A-A-- T--T--A--A -----T--AT-A--AT-G--G--A--T--CC-A-T---C

Z--CA-A--A--A--C-A---T--C--G--A -----C-+C-G--GT-G--A--A--T--TA-A-T---T
C--CA-A--A--A--C-A---7--C--G--A----- C--Ac.G-.GG-A..A--cA.A-.cT.A.r-..T

C--CA-A--A--A--C-A---T--C--G--A----- C.-AC.G.-GG.A.-A-.CA.A-.CT.A-T.-.T

C--CA-A--A--A--C-A---T--C--G--A----- C..Ac-G..GG-A-.A.-cA-A--cT-A-~--.T

C--CA-A--A--A--C-A---T--T--A--G----- C.-AT.A-.GG-G--G.-M--T-..M-A-T---T

C--TA-A-..A--A--’T-A---C--C--A--G----- C..AC.A..GG.G..G--M--T-.M.A-T. ..T

672
697
691
697
697

697
697
700
602
694
694
694
694
697
697

741
767
761
767
767
767
767
770

752
764

764
764
764
767
767

009
837
031
837
037
037
037

040
022
034
034
034
034
037

037
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HIV2/SIV GAG

CONSENSUS McCCaAC7AaCATtcTaGA?qTaMaCAaGGaCCMaGAgcCaTTcCA?AGcTACGTaGA?AG?TTCT
HIV2ROD --C--G--C-A--- CC-A--CA-A--A--G--A -----G--GC-G--A--A--A--T--A--T--A----

HIV2NIHZ --T--A--C-A ---CC-A--CA-A--T--A--A ----- G--AC-A--C--A--C--T--A--T--G----

HIV21SY --T--A--C-A ---TC-A--U-A--A--A--A ----- A--GT-G--A--A--G--T--G--T--A----

HIV2ST --C--A--C-A ---CC-A--U-A--A--G--A-----G--GC-A--C--G--T--T--A--T--A----
HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205
sIW14251
iW1414142
SIV?4F!239
SIVUNE
SIVSMMH4
SIVSW4PBJ

--C--A--T-A ---CT-A--CA-A--A--C--A ----- A--AC-G--C--A--C--T--A--C--G----
--C--A--T-A--- CT-A--TG-G--G--G--A -----A--AT-G--C--G--C--T--A--C--A----

--C--A--T-A ---CT-A--CG-A--G--G--A -----G--AC-G--C--G--C--T--G--C--G----
--T--T--C-A--- AT-A--CA-A--G--G--A -----G--GC-C--A--A--A--T--A--T--A----

--C--A--A-A--- TC-A--TG-A--A--A--G -----A--GC-A--G--G--A--T--A--C--G----
--C--A--A-A ---TC-A--TG-A--A--A--G -----A--GC-A--G--G--A--T--A--C--G----
--C--A--A-A--- TC-A--TG-A--A--A--G -----A--GC-A--G--G--A--T--A--C--G----
--C--A--G.G ---TC-A--TG-A--A--A--G -----A--GC-A--G--G--A--T--A--C--G----
--C--A--A-A ---TT-A--TG-G--A--A--A -----A--GC-A--A--A--A--C--A--T--A----
--T--A--A-A--- TT-G--TG-G--A--A--A -----A--GC-A--A--A--A--T--A--T--A----

CONSENSUS AtiaAGctTaaGqGCAGAaCAaACAGAtcCaGCaGT&qUcTGGATGACcCAaACaCTGCT?aTtCA

HIV2ROD -C--A--CT-GA-G-----A--A-----TC-A--A--G--G--T--------C--A--A-----P.Z-A--

HIV2NIHZ -C--A--CT-GA-G-----A--A-----TC-A--A--A--A--T--------C--A--A-----U-A--

HIV21SY -C--A--CT-U-G-----A--G-----TG-A--A--G--G--T--------C--G--G-----AG-G--

HIV2ST -C--G--C7-GA-G-----A--A-----TC-A--A--A--A--T--------C--A--A-----AG-G--

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIV’NF1251

SIWU4142

SIVNH239

SIVMNE

-C--A--CT-GA-G-----A--A-----CC-A--A--A--A--T--------C--A--G-----M-A--

-C--A--CAAAG-A-----A--A -----CC-G--T--A--A--T--------C--A--G-----AA-A--

-T--A--CT-GA-G-----A--A-----TC-G--A--A--G--C--------C--A--G-----M-A--

-C--A--CT-AC-G-----A--A-----CC-A--A--G--A--T--------A--A--A-----GA-T--
-C--A--CT-~-A-----A--A-----TG-A--&--A--G--T--------T.-A--A-----GA-T--

-C--A--TT-M-A-----A--A-----TC-A--,\--A--G--T--------T--A--A-----GA-T--
-C--A--TT-U-A-----A--G-----TG-A--A--A--G--T--------T--A--A-----GA-T--

-C--A--CT-M-A-----A--A-----TC-A--A--A--G--T--------T--A--A-----GA-T--
SIVSHMH4 -C--A--TC-m-A-----G--A-----TC-C--A--A--G--T------.-C--A--A-----GA-T--

SIVSPMPBJ -C--G--TC-m-A-----A--A-----CC-G--A--G--A--T--------T--A--A-----a-T--

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D!94

HIV2GH1

HIv2D205

SI’ntM251

SIVFIP1142

SIVFIM239

SIVt4NE

aaatqCcMCCCaGA7TCcMgtTaGTqcTaMgGGacTqGG?atqtitCC&Cc?TAGAaGAaATGcTq
AMTG-C -----A--C--T--AT-A--GC-A--A--AC-A--GATG--C--T--CT----A--G---C-G

GAATG-C -----A--T--T--AT-A--AC-A--A--AT-A--MTG--T--T--CT----A--A---C-G
A . ..T-G ----- A--C--7--GT-A--AC-A--G--AC-A--GATG--T--T--CT----A--G---C-A
GAATG-C -----A--C--T--GT-A--AC-A--A--AC-A--GATA--T--T--CT----A--A---C-A

GMTG-C ----- A--C--C--GT-.I--AC-A--A--AC-G--GATG--T--C--CC----A--G---C-A

GAATG-C -----A--C--C--GT-A--AT-A--A--AC-A--GATG--T--C--CC----G--G---C-G

CAATG-C -----A--C--C--GT-A--AC-A--A--AC-G--GATG--T--C--CC. ---A--G---c-G

GAATC-T ----- A--T--C--GT-A--GC-T--G--CT-G--MTG--T--C--CT----G--A---C-A

AAATG-T -----A--T--C--GC-A--GC-G--G--GC-G--TGTG--T--C--CC----A--A---C-G

AAATG-T -----A--T--C--GC-A--GC-G--G--GC-C--TACG--T--C--CC----A--A---C-G

AAATc-r ----- A--T--C--GC-A--GC-G--G--GC-G--TGTG--T--C--CC----A--A---C-G

AAATG-T-- ---A--T--C--CC-A--GC-G--G--GC-G--TATG--T--C--CC----A--A---C-G

sXVSMMH4 AAATG-T -----A--T--T--AC-A--GC-C--G--TC-G--CATG--T--C--TT----A--A---C-G

SIVSNMPBJ MATG-C -----G--C--T--AT-G--GC-C--G--TC-G--TATA--T--C--TT----A--A---T-G

074

907

901

907

907

907

907

910

892

904

904

904

904

907

907

943

977

971

977

977

977

977

980

962

974

974

974

974

977

977

1010

1047

1041

1044

1047

1047

1047

1050

1032

1044

1044

1044

1044

1047

1047
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HIV2/SIV GAG

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV14N251

SIV74M142

sIvFm239

SIVMNE

SIVSMNH4

SIVSNHPBJ

CONSENSUS

HIV2RO0

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV14M251

SIW4N142

sIvm239

SIVMNE

SIVSMMH4

SIVSKNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

HIV2D205

:Ivw4251

SIW4M142

sIvt4M239

SIV14NE
S1VSMMH4
SIVSHHPEIJ

AC?qCcTGtCAflG?qTAGG?GGaCCaqGcCAqUaGCLAGatTMTGGCaUaGCccT?MaGAgGccc
--CG-C--T--GG-GG---- T--G--Ac-c--G--A--T--AT ------- A--G--cG-A--A--G-TCA
--CA-C--T--GG-GG---- G--A--AC-G--G--AT-T--AT -------A--A--CA-G--G--G-TCA
--CG-C--T--GA-GA---- T--A--AG-C--G--G--c--AC-------A--A--CT-A--A--G-CCA
--CG-C--T--GG-GG ----T--A--AC-G--G--AT-C--AT------- A--A--CA-G--G--G-CCA
--CG-C--C--GG-GG ----C--A--AC-G--G--GC-C--GC -------T--A--CA-A--A--G-CTA

--TG-C--C--AG-AG ----C--A--ti-C--G--A--C--AC-------T--A--CC-A--G--G-CTT

--TG-C--T--GG-GG---- T--A--AG-C--A--A--C--AC-------c--A--CC-G--G--G-CTT
--GG-C--C--GA-GA ----A--C--AG-G--G--GC-A--GC -------C--A--CT-A--A--G-CCC
--GG-T--T--AG-AG---- G--A--AA-G--G--AT-T--AT -------A--A--CC-G--A--G-CCC

--GG-C--T--AG-AG ----G--G--AA-G--G--AT-T--AT -------A--A--CC-G--A--G-CCC

--GG-T--T--AG-AG ----G--G--GA-G--G--AT-T--AT ..-----A--A--cG-A.-A-.G-CCC

--GG-T--T--AG-AG---- A--A--AA-A--A--A--A--A’T --.-.--A--A--cC-G--A- -G.CCC

--AG-C--T--AG-AG ----A--G--AA-A--A--GT-T--GT -------A--A--AG-A--A--G-cAC

--AG-C--T--AG-AG ----A--G--AA-A--A--AC-T--AC------- A--G--AA-A--A--T-CAC

TqgcaCcaqccCc?aTcCCaTTCGCaGCaGccCAa&q7l????7???7?AqaaaG?cAaTtAagTgtTG
-AGGA-CTGCC-CTA-C--A--A--A--A-CC--GC-G, . . . . . . . . . ..-GCA-GT-AAT-AA-GC--

-GGCA-CAGCC-CCA-C--A--A--A--A-CC--GC-G. . . . . . . . . . .. -GTAC-AG-GCC-AG-GC--

-GCGA-CAGCC-CTA-C--A--A--A--A-CC--AC-G. . . . . . . . . . .. -AAGC-AC-A-T-GT-GT--

-!3GCA-CAGCC-CCA-C--A--A--A--A-CC--AC-G. . . . . . . . . . .. -GAAG-AC-A-T-AG-GC--

-GGGA-CMGC-CTA-C--A--h’--CC-ACCA--AC-A. . . . . . . . . . ..-GCAA-TC-A-ATGG-AT--

-GACG-CAGCC-CTA-C--A--’T--CC-ACCA--AC-A. ., . . . . . . . ..-GTAGGGGTA-T-GG-GT--

-GACA-CACCC-CTA-C--A--A--A--A-CC--AC-A. . . . . . . . . . ..-GAAGTGA-T-GGGGTGT--

-AACA-C7GCA-CCA-A-- G--'l'--T--C-TT--AC-MAAGCAGGGAAG-GAGG-AC-G-G-CA-GC--

-CGCA-CAGTG-CAA-C--T--A--A--A-CC--GA-GAGGGGACCA . .. -GAM-CC-A-T-AG-GT--

-CGCA-CAGCG-CAA-C--T--A--A--A-CC--AC-GAAGGGACCA. ..-GAM-CC-A-T-AG-GT--

-CGCA-CAGTG-CAA-C--T--A--A--A-CC--AC-GAGGGGACCA. ..-GMA-CC-A-T-AG-GT--

-TGCA-CAGCG-CAC-C--T--A--A--A-CC--AC-GMGGGACCA. .. -CAM-CC-A-T-AG-GT--

-CAGG-CAGAT-AAC-C--A--A--A--A-TC--AC-GMAGGACAA. .. -GIXA-AC-A-C-AG-GT--

-GACG-&AGGG-CAC-C--A--A--A--A-TC--AC-m(7GACAA. .. -GAAA-AT-A-T-AG-GT--

GMLTGtGGaMqqAqGGaCACLC~CaAqaCAaTGcaGaqCcCCtAGMGaCAqGGaTGCTGGMaTGT

---C--T--GG-AG-A--G ---T-G--A-GA--A--CC-AG-A--T---.-G--G--C--------G---

---T--T--GG-AG-A--A ---T-G--A-GA--A--GA-CG-G--T-----A--G--C--------G- --

---T--T--GG-AG-A--G ---T-G--A-GA--A--CC-AG-G--T-----A--G--C--------A---

---T--C--GG-AG-A--G--- T-G--A-GA--CC-AG-AG-A--A-----A--A--C--------A---

---C--T--GG-GG-G--A--- T-G--A-GA--CC-AG-AG-A--G-----A--G--C--------G---

---T--T--GG-GG-G--c---M-G--G-AG-A--CC-AG-A--C- .---A--G-.c --.-----G. . .

---C--C--GG-GG-G--A--- T-G--G-GA--G--CC-AG-G--T-----A--G--C--------A---

---C--T--C--AC-C--A ---A-A--C-GG--A--cA-GG-C--T-----A--G--A--------A---
-.-T--T.-G--~-G--A---T-T--A-GG.-A..cA-AC.C--A-.-..A.-G..A-...--..A...

---T--T--GG-AG-A--A--- T-T--A-GG--rAr AGAC-A--A-----A--G--A--------A---

---T--T--G--AG-G--A---T-T--A-CG--A--CA-AG.C..A.----A.-G.-A-.-.---.A...

---- --T--G--A(C-A--A---T-T--A-GG--A--CA-AA-C- -A.-.--A.-G--c---.--.-A---T

--- --T--A--GG-G--A---T T-T--A-M--cA-GG-CG-C--G-----A--G--C- -------G---

--- .--T--A--CG-A--A---T-T-.A-GA--A--CA-AG-C--T-----A--G--C-.....-.G...L

1076

1117

1111

1114

1117

1117

1117

1120

1102

1114

1114

1114

1114

1117

1117

1132

1175

1169
1172

1175

1175

1175

1170

1172

llel

1101

1181

1101

1104

1104

1202

1245

1239

1242

1245

1245

1245

1240

1242

1251

1251

1?51

1?51

1254

1754

1.11.12
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HIV2/SIV GAG

CONSENSUS

HIV2ROD

H1V2NIHZ

HIV2rSY

WIV2ST
HIV2BEN
141V2D194

HIV2GH1
HIV2D20S
91 VNH251

sIVNM142
SIW239
91VNNE

SIVSM4H4

SIVSHMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

H1V2BEN

HIV20194

HIV2GH1

HIV2020S

SIVIW2S1

SIVIW142

sIVHN239

SIVMNE

SIVW14H4

SIVSHMPBJ

CONSENSUS

}11’J2ROD

H1V21JlHZ

IIXV21SY

llfv2sT

llIV2DllN

IIIV2D194

IIIV?GIII

I11V2D205

SIVMM251

s1VHM142

91VHH239

S 1ifNNK

SIVSMMli4

s1v9MMPnJ

pol orf ->
GGaaA7ac&GgaCA7gTcATGgCaMaTGCCCaqAaA~CAqGCqGGTTTTTTAGGgcTtGGcCcatGGG
--TA-GCCA-GA--CA-C---A-A--C-----AG-T-----G--A-----------AC-G--C-CTT---

--TA-GTCA-GA--TG-C---G-A--T-----AG-T-----G--T-----------GA-T--C-ACT---
--CA-GTCA-GA--CA-C---G-A--C-----AG-T-----G--T--------,---GC-T--A-CAT---

--CA-GWA-GA--CA-C---G-A--A-----AG-A-----G--G-----------GT-G--C-CAT---

--CA-G=A-GA--CA-C---G-A--C-----GG-A-----G--A-----------GT-G--c-CAC---

--CA-GTCA-GA--CA-C---G-A--C-----~-A-----G--A-----------GA-G--C-CAC---

--CA-GACA-GA--CG-C---G-A--A-----AG-A-----G--A-----------GA-C--T-CAT---
--AA-AACA-GA--CA-C---T-A--A-----AG-A ..-..G.-G..- . . ..-...GT-A--A-CCT---

--M-UTG-AC--TG-T---G-C--A-----AG-C-----O--G-----------CC-T--'t-CAT---
-AA.AATG.Ac..TG-~. .-G.C..A...-.AA.C . . . . -G.-G ---------- .CC-T..C.CTT.. .

--M-UTG-AC--TG-T---G-C--A-----AG-C-----G--G-----------CC-T--T-CAT---
--AC-UTG-GC--TG-T---G-C--A-----AG-C-----G--A-----------CT-T--C-CAT---
--M-MCG-GT--TG-T---G-C--A-----TG-A-----G--G-----------GC-T--C-CAT---
--M-AGCA-GC-- ?G-T---T-A--A--- --CG-A-----A--G--- --------GC-T--C-CAT---

GWGaAGcCcCGCU?TTCCCc7tGqacCaaqtgaotCaGGGqaTq??77?ttt?7???77?7777???

-----A--C-C-----C -----CGT-GCC-UGTTCCG-A---GG-G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

-----A--G-C-----C -----CGC-GCC-tiGTCCCG-A---GA-A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

-----A--C-C-----C -----CGT-GTC-CAAGTTCG-A---GA-A. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

-----A--C-C-----T -----TGT’-GCC-~TCCCG-A---GC-G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

-----A--C-T-----C -----CGT-ACC-AAGCCCCT-A---GG-G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

-----c--c-c-----c -----CGC-GCC-A.AGCTCCT-A ---GU-G. . , . . . ., . . . . . . . . . . . . . . .
-----A--c.c-----c--.--cGT-Gcc-ciGcTccT-c-- -Gc-G . . . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . .

-----A--C-T-----C-----CAT-ACC-AAGTGCCT-A ---AG-GACACCATCTGCACCCCCGATGAA

-----A--C-C-----T -----CAT-GCT-AAGTGCAT-A--- GC-G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

-----A--C-C-----T -----CAT-GCT-AAGTGCAT-A---GO-O. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
-----A--C-C-----T -----CAT-GCT-AAGTGCAT-A---GG-G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

-----A--C-C-----T -----CAr-GCC-MATGCAT-A---GG-G. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
-----A--c-c -----T---- -cAT-ccc-AGATGccT -A---GG,G, , , , . , ,, , . , , , , , , , . . . . , ,

-----A--c -c-----T- ----cAT-Gcc -AGATGccT .A---GG-G . , , . . . ,0 . . , , , , , , , . . . , . .

7??77??7????7 '???7?7???777???77AcaCCAaC7OCaCCcCCaq?@AtCCAGcaGtG~tcT?
,. , , , , , , , , , , , ,., . , ,, . , . . . , , , , , , -CA---A-A--A--C --AGT~--T----CA- T---C’A-A
, , . , , , , , , ,, . , , ,. , , ,, , , .,. . . ,, . . -CA---A-A--A--C--TTT~--T- ---CA-T---CC-A

. . . . . . . . . , . , . . , . , , ,, . , ,, , . . ,, , . -CA ---A-A--A--AAT~AT~--T----CA-T---CC-A

,, . . , , . . . . . , . . . . . . . . , , , , , , , , . . , -cA--- A-A--A--CATAACA--C----TA-A---CC-A

, , , , , , , , , , , , , , , . , , . . , . . , . . , ., . , -TA--- A-A--A--GGCAGTA--T----CG-C---AC-G

, , , . ., . . , , . . , , , . . , , , . . . , . . . . . . . -TA--- A-A--A--AATAAIA-I T----CA-T---CC-G

. . . . . . . . . , . , . , . , . . , , . . , , , . . . . . . - TA ---A-A--A--AGCAGTA--T----CA-T---TC-A

CCCAfiCAGA(ilWCAT(iACACCTCG(iGGGGCG-CA---T-T--(i- -C--TWA--T----CA-T---GA-(;

., , . . . . , . , . , ., , , . , . , . . ,,, ,..,,, -ccl ---A-T--T--AGAUGCU--C----CG-T---TC-G

,, . . . . . , ,,, , ,,,. , ,,., , , ,, , , ,, , . -w ---A-T--T--AGAAGAA--A----CG’-T---TC-G

,., .,,,. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .-TC---T-T--T--C--CGCT--C----CT-T---TC-(;

.,, ..,., .,, ..,.. ,,,,.,, ,,, ,.,,. -ct7- --A-T--T--AOAGOCG--C----C(iT---TC-(i

,, , . ,, , . ,,, , ,,,. . ,,, . ,., , , ,, . , . TA ---A-T--T--C-, A(IMI--T----CTCT---TC-A
. . . . . . . . . ,,, .,,,,, ,, .,,.,,, ,,,, -CA--- A-T--T--A(;AG;TG--T----CT-T- --TC-A

1270
1315
1309
1312
1315
1315
1315
1310
1312
1321
1321
1321
1321
1324
1324

1315

1362

1356

1359

1362

1362

136?

136’

1302

1160

1360

1360

1360
1371

1371

1351

1401

1393

1390

1401

1401

1401

I 404

1452

1401

1401

1401

140”1

1410

141(1

1.11.11



CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVnM251

SIVHF4142

SIVNM239

SIVHNE
SIVSMNH4
SIVSHHPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD

HIV2NIIIE

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV20205

SIVM251

SIWM142

SIVHM239

SIVMNC

SIV9HMH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

II IV2NIHZ

IIIV21SY

HIV2ST

Hrv2BtN

I11V2D194

:1IV20111

}!1V2D205

L11V14H251

SIVMM147

SI’JW42J9

91VMNE

SIV9MHI14

sIv.9PlHPnJ

cTglAgAa7TA&TGcAqc?qCGqA?aaaqCAgAGaGAq?17??77??l 7?a?cagagagAgaCC7TACA
C-GG-G-AA--T---C-GCAA--G-AAAGA--A--A--G. ..CAG.........AGAGAG-GA--A----
C-GG-G-AA--T ---C-GCAA--A-MGG--G--G--G. ..CAG.........ACAGAG-GA--G----
C-GG-G-AG--C---C-GCLA--G-GMAA--A--A--G. ..CAG.........AGACM-GA--A----
C-AG-G-AG--C ---C-GCAA--G-A.MGG--A--A--G. ..CAG.........AGAGAG-GG--A----

T-GG-G-GA--T ---C-GCAA--G-GMAG--G--G--G. ..CAG.........AGGGAG-GA--A----
T-GG-G-AA--T---C-GCAA--G-GMAG--A--A--G. ....s......CAGAGGGAG-GA--A----
T-GG-A-GA--T ---C-GCAG--G-GAGAG--G--G--G. ..CAG. . . . . . . ..AGGGAG-GA--A----

C-GA-A-GT--C--- c-GATG--G-GACM--A--A--G. . . . . . . . . . ..AGCCGAGAG-GA--C----

C-hA-G-AC--C--- C-GTTG--C-AGCAG--A--A--A. . . s . . . . . . ..KCAGAGAG-AG--T----
c-~.G-Ac--c---c -c?TG--c-AGcAG- -G--A.-A .,..........AGATAGGG-AG--T----
C-M-G-AC--C--- C-GTTG--C-AGCAG--G--A--MGCAGAGAGWKAGAGAG-AG--T----

c-AA-A-Ac--c--- C!-GTTG--C-UCAG--A--A--A ... . . . . . . . ..AGT~GG-AG--T----

C-GA-G-AT--C--- A-GATG--C-~G--G--G--G. . . . . . . . . . ..AACAGAGAG-GA--T----

C-GA-G-AT--C--- A-GATG--C-GMGG--G--G--G. . . . . . . . . . .. AACAGAGAG-GA--T----

AgC&qGTql7??l77??77~7l??7??7?l7ttlt777?7??77???77t7777?7t7?7?7ACaGACGA

-G--A--GACAGACGACTTACTGCACCTCGAGCAGGGGGAGACACCATACAGGG AGCCACCA--A- ----

-G--A--GACAGAGGACTTACTGCGTTTCGAGCAGGCA~MCACCATGCAGMAG . ..ACG--A--- --

-A--A--GACAGAGGACTTGCTGCATCTCGAGCMGGAGAGACACCACACAGAGAG. ..ACG--A -----

-A--k--GACAGAGGACTTCCTGCAGCTCGAGWCMGAGACACCATGCAGAGAC . . .ACG--A -----
-A--G--GACGGAGGACTTGCTGCACC7CGAGCAGACAGAGACACCKACAGACAG . ..GAG--A -----

-G--G--GACGGAGGACTTACTGCACCTCGAGCAGGGAUGACGCCCCACAGAGGC . ..GCG--A -----

-A--G--GACGGMGACTTACTGCACCTCGAGCAGGG~GCACCKACAGAOG . . .GCG--A -----

-G--G--G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .. s . . . . . .--A-----

-G--G--G , , . . , , , . , , , . . , , , . , . , . . . . . . . . . . . . . . . . . , , . . , , , . . . . . . . . . --- -----A

-G--G--G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .0 00,. , . , . , . . , , . . . 0 . . . . . . . A-------

-G--C--G , , . . , , . , . , . . . . . . . . , , . , , , . , . , , . . . . . , . , , . , , . . . . , . . . . . . . --- -----A

-G--G--G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A. . . . . . . . . . . ,. . . . . 0. . . . , ,. , --- -----

-G--G--G , , . , . . , . , . . . . , , . . . , , , . . . . . . . . . . . . , , . , . , , , , , . ,. , . . . . , . --- A -----

-O--G--A . . . . . . . ,,, ,,..,,. . ,,, ,...., . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-------

7TTGCTqCACCTCMTTCTCTCTTTGGA?aaGACCAq* “*

c ----- ---------------------M.\-----G---G

c -----G---------------------m-----G---

c ----- ---------------------UC-----U---G

c ----- ---------------------AM-----G---G

c ----- ---------------------AAA-----G---a

c ----- A ---------------------AAA-----C---

C -----G ---------------- -----MA-----G---
T _ - - . .(; - - - . - . ------------ ---CAA-- - - -G- --

T -----(;---------------------(;GA---- -G---

T-----G ------- --------------G(;A-----G-- -

T-----(1----------------- ----(;GA-----G---

T ----- ---------------------CAA---- -(;---G

T G.- --- ---- - ..- - ---- . . . . - - . . CAA -----G---

T -----G ---------------- -----GAA-----A---

1455

1569

1560

1363

1566

1566

1566

1569

1566

1321

1521

l>IJ

L521

1524

1524

1403

1459

1453

1456

1459

1459

1459

1462

1510

1465

1465

lill

1465

1460

1460

1419

1529

1520

1523

1526

1526

1526

1529

1526

1491

14EI

1493

1401

:404

1404

hnmi4
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Splica

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIV1414251

SIVM142

SIVH14239

SIW4NE
SIVSWH4
SIVSHPIPBJ

CONSENSUS

HIV2ROII

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV1414251

sIVHH142

SIVHH239

SIVHNE

sIvsMnH4

SIVS14HPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

IIIV2ST

IIIV2DEN

IIIV2D194

ltIv?Glll

llIV2D2f15

S;VMM251

S1VHH142

EIVMP1219

SIVHNE

SIVSIMMI14

sIvsMMPnJ

sites have been datarmi~ed for SIVS only.

gTGtTGGMTTGtGGqWqGagGGaCACtCtGCaAggCAaTGcagAgccCCtiGUGACAgGGcXcTGG

G--C --------C--A--G-AA--G--- T-G--A-GA--CCGCGCAGTA--C--------A--C--C. --

------G--C--C---

G--T --------V-A--G-AG--A--- T-G--G-AA--CCGCGCAGCA--C--------G--C--C---
------G--C--C---
------G--A--C---

G--T -------- T--G--G-AG--A--- T-T--A-GG--CAGCGCCGAC--A--------G--A--C---
G--T -------- T--G--G-hA--A--- T-T--A-GG--CAGCGCCGAC--A--------G--A--C----
G--T --------T--G--AGAA--A ---T-T--A-GG--CAGCGCCGAC--A--------G--A--C---
G--T -------- T--G--A-AG--A--- T-T--A-GG--CAGCACCAAC--C--------G--C--C---

MaTGTGGaaAaac?Gg7CA?qtcATGqC?MaTGCCCaqAaAGACAqGcq=TTTTTTAGGg?TtGGcC
---G-CA-----------AC-G--C-
---G-CT-----------GA-T--C-
---G-CT-----------GC-T--A-

A-- -----CA-GGCA-GA--~TC---G-A--A-----AG-A-----G-CG-----------GT-G--C-
G-- -----CA-GCCA-GA--CATC---G-A--C -----GG-A-----G-CA-----------GT-G --C-

G-- -----CA-GTCA-GA--CATC---G-A--C-----C&-A-----G-CA-----------GA-G--C-
-- -----CA-GACA-GA--CGTC-,S-G-A--A-----AG-A-----G-CA-----------GA-G--T-A
-- -----M-MCA-GA--CLTC---T-A--A-----AG-A-----G-CG-----------GT-A--A-A
--A---AA-MTGMTG -AC--TGTT---G -C--A----ZAG-C -----G-CG---- -------CC-T- -T-

-- -----M-MTG-AC--TGTT---G-C--C-----M-C----- G-CG-----------CC-T--C-A
-- -----AA-MTG-AC--TGTT---G-C--A-----AG-C-----G-CG-----------CC-T--T-A
-- -----AC-MTG-GC--~TT---G-C--A-----AG-C-----G-CA..----------CT-T--C-A

A-----G-CG -----------GC-T--C-
A-----CG-A-----A-CG -.--.,w-----GC .T--C-

catGGGGMAGaAGcCcCqCAAcTTCCCcaLGqccCaaqC ?cctCaGGGqcT?771 ?7????????77?7
CTT --------A--C-C-G---C -----CGT-GCC-MGTTCCG-A---GC- . . . . . . . . . . . . . . . . . .
ACT --------A--G-C-G---C -----CGC-GCC-AAGTCCCG-A---GC-. . . . . . . . . . . . . . . . . .

CAT --------A--C-C-G---C -----CGT-GTC-CAAGTTCG-A---GC-. . . . . . . . . . . . . . . . . .

CAT --------A--C-C-G---T -----TGT-GCC-AAATCCCG-A---CC- . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CAC--------A--C-T-G---C-----CGT-ACC-MC,CCCCT-A---GC- . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CAC --------C--C-C-G---C -----CCC-GCC-AAGCTCCT-A---GC- . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CAT--------A--(:-C-G---C-----C(;T-GCC-AAGCTCCT-C---GC- . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CCT ----- ---A--C-T-G-,.-C-----CAT-ACC-MGTCCCT-A---AG-CACACCATCTGCACCCCC

CAT --------A--C-C-G-.-T -----CAT-(iCT-AAG7GCAT-A---GC- . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CTT------- .A--C-C-(;---T-----CAAAGT(;CATGA(GCAT-A---GC- . . . . . . . . . . . . . . . . . .

CAT--------A- 2-C-G---T -----CAT-GCT-AAGTGCAT-A---G,-, . . . . . . . . . . . . . . . . .
CAT --------A--C-C-G---T -----CAT-GCC-AAATGCAT-A---GC- . . . . . . . . . . . . . . . . .
CAT - . . . . . - -A- -c-c -G- . -T . . - . -cAT .C,cc -AGA’rC,ccT-A- - -Gc - . . . . . . . , . . . . . . . . , .

CAT--------A--C-C-G---T -.---cAT-(;cc-AGATGCCT -A---cc-. . . , . . . . . . . . ,. . ,. .

10

0

0

0

70

16

70

16

16

70

70

70

70

0

0

135

?6

26

26

140

S6

140

06

S6

140

140

140

14J

29

3s

186

7U

70

70

192

13E

192

13U
156

192

192

192

192

!)1

90

1.1!.15
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CONSENSUS
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV’PW251

sIvMM42

SIVHM239

S IVM’NE

sIvsnnH4

SIVSMFIPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D2DS

SIWM251

SIVMM142

SIWM239

31VM’NE

SIVSMMH4

SIVSMHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GI11

H1V2D205

S1VHH251

SIVBIH142

SIVHH239

SIV14NE

SIVSMHH4

SIVSHMPBJ

????7?7?????77???????7???7??t??7?7??qAcaCCAaCLGC7CCcCCaq?qGAtCCAGcaGLG

. . . . . . ,. . . . . . . . . . . ,. . , . . , . . , . . . . . . . .G-CA--- A-A--A--AGTGGTG--T----CA-T-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , A-CA--- A-A--A--ATTGTTG--T----CA-T-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A-CA--- A-A--A--C--AATG--T----CA-T-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-CA--- A-A--A--GATAACA--C----TA-A-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-TA--- A-A--A--GGCAGTA--T----CA-C-

. . . . , . . . . . . . . . , ., . . . . , . , . ,, . . . . . . . . . G-TA--- A-A--A--AATAATA--T----CA-T-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . . # . . . . . . G-TA--- A-A--A--AGCAGTA--T----CA-T-

GATGMCCCAGCAGAGGGCATGACACCTCCGGGGGCG-CA---T-T--G--C--TGCA- -T----CA-T-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-CG ---A-T--T--AGAGGCG--C----CT-T-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-CG--- A-T--T--AGAAGAA--A----CT-T-

. . . , . . . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-TO ---A-T--T--AGAGGCG--C----CT-T-

. . . . . , . . , , . . . . . , . . . . ,. , . . . . . . . . . . . . . G-cG--- A-T--T--AGAGGCG--C----CT-T-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-TA--- A-T--T--AGAGGTG--T----CT-T-

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ., . . . G-CA--- A-T--T--C--AGAG--T----CT-T-

GAtcTqcTqaaqAa7TAcATGcAqctqW?Aaaaa??7?77??t777qCAgUaGAqaacaqaqaqAqaC
--TC-AC.GGAG-AA--T---C-GCGA--G-AAAG. . . . . . . . . . ..A--G--GCAGAGAGAGGGA-GA-

--CC-AC-GGAG-AA--T---C-GCAA--A-WG. . . . . . . . . . ..G--A--GCAGAGAGAGGGA-GA-

--CC-AC-GGAG-AG--C---C-GCGA--G-GM . . . . . . . . . . ..A--G--A--GCAGAGACAA-GA-

--CC-AC-AGAG-AG--C---C-GCCA--C-~ . . . . . . . . . . ..G--G--GCAGAGAGAGGGG-GG-

--AC-GT-GGAG-GA--T---C-GCGA--G-Gm. . . . . . . . . . ..G--G--GCAGAGGGAGGGA-GA-

--CC-GT-GGAG-~--T---C-GCGA--G-GW. . . . . . . . . . ..G--G--GCAGAGGGAGGGA-GA-
--TC-AT.GCU.CA--T-- -C-GCAG-.G-GAGA . . . . . . . . . . ..G--G--GCAGAGGCAGCGA-GA-

--GA-GC-GMA-tiT--C---C-GAGG--G-GACA. . . . . . . . . ..A--G--GAGCCGAGAGGGA-GA-

--TC-GC-AMG-AC--C---C-GTCG--C-AGCA . . . . . . . . . . ..G--G--AAGCAGAGAGGAG-AG-

--TC-GC-AAAG-AC--C---C-CTCG--C-AGCA . . . . . . . . . . ..G--G--MGCAGAGGGGAG-AG-

--TC-GC-~G-AC--C--- C-GTTG--C-AGCAGCAGAGAGAAMG--G- -A--AAGCAGAGAG-AG-

--TC-GC-AMA-AC--C---C-GTCG--C-MCA . . . . . . . . . . ..G--G--MGCMMGGMAG-AG-

--T’C-AC-GMG-AT--C---A-TG’CG--C-GAM . . . . . . . . . . ..G--G--G--GAACAGAGAG-GA-
--Tc-AC-GAAG-AT--C-..A-GAcG.-c.~G . . . . . . . . . . ..G--G--G--GAACAGAGAG-GA-

C?TACAAqGAqGT77?77t?77?t?777tt?77???77?t77t?7?t??7?t?7?t??????7t??tqAC

-A -----G--A--GACAGAG~CTTACTGCACC~GAGCAGGGGGA~CACCATACAGGGMCCACCA- -

-G -----G--A--GACAGAGGACTTACTGCGTTTCGAGCAGGCAGAGACACCATGCAGGGAGAC . ..G--

-A -----A--A--GACAGAGWCTTGC TGCATCTCGAGC~GGAGAGACACCACACAGAGAGAC . ..G--

-A '----A--A--GACAGAGMCTTCCTGCAGCWCAG~CAAGAUCACCATGCAGAGAGAC . ..G--

-A -----A--G--GACGGAGuCTTGCTGCACCXGAGCAGAGAGAUCACCTCACAGAGAGGA ..,G--

-A----- G--G--GACGGAGGACTTACTGCACCTCGAGCAGCGAGAGACGCCCCACAGAGGGGC . ..G--

-A -----A--G--GACGGMuC77ACTGCACCTCGAGCAGGGmGCACCTCACAGAGAGGC . ..G--

-C -----c--G-- , , , , , , , , . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . , . . ,. , . ,. --G

-T -----G--G-- . . . . . . . . . . . . . . . . . ... ,,,,,, ,. ...,,, . , , . . ., , , . , . . . . . . . ., G--
-T-.---G-- G.- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G,, . . , . . . ,, , , , , , , , , , , . ,, --

-T-----G--G-- , . . . , . , . , . . . . . , . , . . . . . . . . . . . , , G. , , . , , , , , , , . . , , . , . . . . . ., --
-T.---.(;- -C,--- . . . . . . . . . . , . . . . , . ,. . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . , . . . . , , , , . , , , , --G

-T-----G--G .. . . . . . . . . . . , , , . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . ., . , G, . , , , . . , . ,, --

-T -----G--G-- , , , . , , , . . , , , . . . . . . . . . . , . . . . . . . . . . , . . . . . . , , , . . . , A, . , , ,, , --

218

112

112

112

226

172

226

172

226

226

226

226

226

115

124

274
170

170

170

204

230

284

230

284

284

204

296

204

173

102

2eQ

240

237

237

351

297

351

297

300

100

300

312

300

le9

19e

14).16
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HIWSIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIV~251

s1-142

‘sIvnN239

SIVNNE

SIVSHHH4

SIVSNNPBJ

CON SENSi!L”
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HI\-2D205

SIVNN251

sIVNN142

SIVM239

SIVWNE

SIVSHHH4

SIVSNNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

H1V21SY

HIV2ST

HIV2BEN

IIIV21)194

IIIV2GHI

IIIV2D205

SIVNN251

SIVNN142

SIVHk!239

SIVHNl?

SIVSMHI14

S[VS14MPIIJ

c- qaq

aGAGGAtTTGCTqCACCTCtiTTCTCTCTTTGGAqaaMCCAgTAGTCAcaGC?LacaTtGAqGqlCAGc
A c G----- ----- . . . . . . . . . . . . . . . . ----- AAA------ ------CA--A’TACA-T--GTGC---CG

A c G----- ----- -------- -------- ----- m----- ------CA--ACACA-T--GTGC---CG

A c----- -----G-- -------- -------- ---Mc-- ---G ------CA--ATACA-’G-.G-CT---C

A c G. . . . . ----- ---------------- ----- AAA----- ------CA--tiCATG-T--GCGC- --CG

A c----- ----- G-------- . . . . . . . . . . . . . AAA----- ------CA--GTACA-C--ATAC---CG

A c A.---- ----- . . . . . . . . . . . . . . . . ----- AM----- ------CA--ATTCA-C--ATAC---CG

A c G----- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --- MA----- ------CA--ATACA-C--TfifC---CG
A T G----- ..... ---------...”---..---GAA-----G------AA--ATGTA-C--GTGT---’T

A-----T-----G---------------------Ga-----G------CT--TCATA-T--A-Gi---C
A T G----- ----- ---------------- ----- GGA----- ------CT--TCATA-T--GAGC---CG

A ‘T----- --..- G---------------------GGA-----G------CT--TCATA-T--A-GA---C

A T G..... ..... ................-----GAA-----G ------CT--TCATA-T--GAGC---C

A----- ----- ---------------------GU-----G------CT--CTACA-T--A-M---CT G

G----- ----- ---------------------GU-----A------CG--CTACA-T--A-M---C‘T G

ClGLAGMGTatTatTaGAcACAq~cTgAtGAcTCtiTaGTaqCaGGaaTagAgtTaGGq??caAtTA
-A-T------CA-GT-A- -C---G-G-C-G-C.-C- -A--A.-AA.M--M-GT-AT.A- .GAAc~-T..

-A-T ------TT-GT-A--C ---A-G-C-A-C--C--A--A--AG-A--M-AG-GT-A--GAGCA-T--
-A-T------TA-CC-A--C ---G-G-C-G-C--C--A--A--AG-A--~-AG-GT-A--GAGCA-T--
-A-T ------ TT-GC-A--C ---G-G-C-G-C--C--A--A--AG-A--CG-AG-GT-A--GAGCA-T--
-G-T ------CT-AC-A--C ---G-G-C-G-T--C--A--A--AG-A--U-AG-AT-A--GGACA-T--
-G-T ------CT-AC-A--C ---G-A-C-G-T--C--A--A--AG-A--M-AG-GT-A--GGACA-T--
-G-T ------CT-AT-A--C--- G-G-C-G-T--C--A--A--GM-AC-GTAA-GGACA-TGACA-T--
-A-T ------ AT-AC-A--C ---G-A-T-G-C--C--A--A--AG-A--GA-AG-AT-A--TAGCA-T--
-T-T ------AT-AT-G--T---G-G-C-G-T--T--T--T--M-A--M-W-GT-A--7CCAC-T--
-T-T------AT-AT-A--T---G-G-C-G-T--T--T--T--AA-A--AA-AG-GT-A--TCCAC-T--
-’r-l’------AT-AC-G--T---G-G-C-G-T--T--T--T--AM-AG-GTAA-TCCAC-TCCAC-T--
-T-C ------ AT-AT-A--T ---G-G-C-G-T--T--T--T--AG-A--M-AG-GT-A--TCCAC-T--
-C-T--.---AA.AT.A.-T...G-G-C-G-C--T--T--T--AGAA--GATAG-TCCM--TCCM-T--

-C-T ------AT-AT-A--T---G-G.c-G-T.-T--A--T--AG-A--GA-TG-AT-G--TCC&-T--

taccCCaUaaTAGTaGGaGGaATAGGaGGaTTcATaMtACcUaGAaCatMaaATqTAqAaATAqaa

TAGC--A--AA----A--G--A -..-.c..A-.A.-A --T--C--ATATTAT --~-.G--A-GAA-GAA

TAGT--A--AA----A--A--A -..-.G-.A--A--A- -T--C.-ATATTAT --U--G--G-A-.-GM

TAGT--A--A----A--G--A ----- A--A--A--A--A--C--A--AGAG--AAGAG--G-A---AGA

TAGT--A--GA----A--C--A -----G--A--A--A--A--C--A--AGAG--AAGAG--G-A---AGA
CACT--A--AA----A--G--A ----- G--A--A--A--A--C--A--AGAG--AAAAG--G-A---AAA

CACT--A--AG----G--G--A -----G--A--A--A--A--C--A--AGAG--AAAGG--G-A---AAG
CGTT--A-.AG-.-.G..G..A.-.--G --A--C--C--C--GATT--GAAT--AA--A--G-A---AAA

CACC--A--A----A--A--G -----A--G--A--A--A--C--A--AGAG--AGAAG--G-A---GAA

TACC--A--AA----A--A--A ----- A--T--T--T--A--T--A--AGAA--AGAAG--A-A---GAA

TACC--A--AA----A--A--A -----A--T--T--T--A--T--A--AGAG--AGAAG--G-A---GAA
TACC--A--AA----A--A--A -----A--T--T--T--'r--T--A--ATAC--AA--G--G-A---GAA

TACC--A--AA----A--A--A ----- A--T--T--T--T--T--A--Al’AC--AA--G--A-A- --GAA

TA(:t:--T--AA----A--A--A-----A--C--C--T--C--C--A--ATAT--hG--(;--A-A---AAA

TACC--T--A----A--A--A ----- A--C--T--T--A--C--A--ATGT--A(AAAG--A-A---AAA

357

310

307

307

421

367

421

367

370

370

310

3B2

370

259

26B

424

380

377

377

491

437

491

437

440

440

440

452

440

329

33B

494

450

447

447

561

507

561

50”)

510

510

510

322

510

39’3

40B
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HIVMNV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

. SIVMN251

SIVUN142

SIVNN239

SIVMNE

SIVSNMH4

SIVSIOIPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNH251

sIVMH142

SIVNH239

SIVHNE

SIVSHHH4

SIVSHMPBJ

CONSENSUS
H1V2ROD

IIIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

IIIV2GH1

HIV2D205

S[VMH251

sIVHP1142

SIVMP!239

S tVHNE

SIVS#IHH4

SI’JLNMPBJ

GT7tTagq?tiaagagTaaaaGc?AC?ATaAT~CaGG?GACACcCCA&T7WCATtTTTGGcAGaUC?
--TC-MT--MGG-ACGG-CC--C--A-----A--C--C--C--h--C--C--T-----C--A--TA
--CC-AGGT--UGGG-W-CC--C--A-----A--T--T--C--G--C--C--T-----C--A--TG

--GC-W7--MGG-MGA-CC--C--A-----A--T--T--C--A--C--C--T-----C- -A--TA
--AT-MT--MGAG-AAGA-CC--A--A -----A--T--T--C--A--C--C--T-----C--A--CA

--AC-MT--AAGAG-UGA-CC--A--A -----A--A--C--C--C--C--A--C-----C--A--TA

--AC-MT--WAG-MGA-CC--C--A-----A--A--T--C--A--C--C--T-----C--A--TA
--kC-WT--UGAG-UGA-CC--C--A-----A--A--T--C--A--C--C--C-----C--A--TA
--AG-GGGA--UGAG-UGG-CA--T--A-----A--A--T--C--A--A--C--T-----C--A--TA

--TT-AGGC--MGGA-TW-GG--A--C-----A--G--C--T--G--T--C--T-----T--G--TT
--TT-AGGC--AAGGA-TAAA-GG--C--C -----A--G--C--C--C--T--A--T-----T--A--TT
--TT-AGGC--uGGA-TW-GG--A--C-----A--G--C--C--G--T--C--T-----T--A--TT
--TT-AGC--UGGA-TW-GG--A--C-----A--G--C--C-<--T--C--?-----T--A--TT
--CT-AGGC--GGCU-TUG-GA--A--T-----G--A--T--C--A--T--7--T-----C--A--TT
--AT-AGGC--&TM-TUG-GA--A--T-----A--A--T--C--A--T--T--T-----C--A--TC

T?cTgacaqCttTgGqcATGCCatTWtcT?CCaqT?GC?MgqTaGAqCCaaT~aqtaac7tTaU

-TC-GACAG-CT-A-GC---T-AT----TC-A--AG-C--C--AG-A--G--M----MTMTGC-A--

-TC-GACAG-TT-A-GC---ATAT ----CC-G--AG-T-,.C--GA-A--A--AA----ATMTGC-A--
-CC-CACAG-CT-G-GC---7-AT----TT-A--AG-C--C--M-A--A--AG----AGTMCAT-A--

-TC-GACAG-CT-A-GC---T-AT ----TC-A--AG-C--GA-AA-A--A--AA----AGTAATGC-G--

-TC-GACAG-CT-A-GC---A-C’C ----TT-A--AG-T--GA-AA-A--G--ACAACATG’CAACAT-G--
-TC-GGCAA-CT-A-GC---ATAT ----CC-A--AG-C--GT-AT-A--C--AA----AGTAACAT-G--

-CC-GACAG-CT-A-GC---T-AT----TT-A--U-C--C--GA-A--A--U----AGTUCGT-G--

-rT-WTA-CT-G-CC---A-TT----TT-C--AG-G--A--GG-A--A--AG----AGTTGAGT-A--
-GC-MCAG-TC-G-GC---T-TC----TC-T--CA-A--T--GG-A--G--X----ACTCACCT-A--

-AC-AACAG-TC-G-GG---TCTC ----TC-T--CA-A--GG-AG-A--G--GTCGCCCTCACCCT-A--

-GC-tiCAG-TC-G-GG---T-TC----TT-T--Ct,-A--T--AG-A--G--%----AGTCGCCT-A--

-GC-MCAG-TC-G-AG---T-TC----TT-C--CA-A--T--GG-A--G--TG----AGTCACCT-A--

-GC-,uCAG-TA-G-GC---T-TT----TC-C--CA-A--T--GG-G--G--TA----AGTUCAC-A--
-GC-MCAG-TA-G-GT---T-TC----TC-C--CA-A--T--GG-A--G--TA----AGTMCAC-A--

qCCaCGaAAaGatGGaCCtiaa 7tqAqaCAaTGCCC 7tTAtCaAaaGAaAAqATAqa 7GCac’TaAqAGAa
G--A--G--A-AT--A----MCTG-GA--A--..-CT--A-A-u--A--k---GM-.AC-A.A--.A
G--A--A--A-AT--A----GAATA-AA--A -----’CT--A-A-AA--A--A---GM--AC-A-A---A
G--A--A--A-AT--G- .--MCM-GA--A --...CT--A.A-GA .-A--A---GM- -AC.A-G...A

G--A--G--G-AT--A----MATG-GA--A --.--CT--A-A .M.-A.-A-- +AG-.AC.A- A---G

G--A--A--A -AT--A----GACTG-M--A .....cc..~.A .M..G-.A.- .GM..AC.A.A . ..G

G--A--G--A-AT--A----GGCTG-AA--A-----CC--A-A-M--A--A---GAA--AC-A-A---A

G--A--G--A-AT--A----CdCTG-GA--A-----CC--A-A-AA--G--A---GM--AC-A. G---G

A-,-T--A--A-AT--C----AGATC-GA--A-----TC--T-C-GG--A--G---CTA..CC-C-A---A

G--A--G--G-AT--A----AAGTG-AG--G -----AT--T-A-AA--G--G---GTA--AA-A-G---A

G--A--A--G-AT--A----AATTC-AG--G-----AT--T-A-AA-.A.-G---(;TT..AT.A-G---A
G--A--A--G-AT--A----AATTG-.AG--G-----AT--T-A-M--A-.G---GTT-.AT-A-G---A

G--A--A--A-AT--A----MTTG-GG--G-----AT--T-A-AA--A--G---t;TT.-AT-A-G---A

A--A--A--A-M--A----MGTGCGA--G-----GC --T-A-AA--A--G---ATT--AT-A-G---A

A--A--A--A-AT--A----MGTA-cA--G -----GC--T.,A-AA-. A--G---ATT--AT-G-G---A

557

520

517

517

631

577

631
577
500
500
500
592
500
469
470

622
590
5B7
587

701

641

701
641

650

650

650

662

650

539

51e

689

660
657

637

771

717

771

717

’120

120

“/20

132

“120

609

61E

I.n.in
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HIV2/SIV P(3L

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNH251

sIVMH142

SIVFM239

SIVNHE
SIVSNNH4
SIVS)MPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNN251

SIVNN142

SIVMH239

SIVHNE

SIV9NNH4

SIVS)MPBJ

CONSENS(’S
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

IIIV2GI11

HIV20205

SIVHH251

SIVHH142

sIVHH239

SIVHNE

SIVSMP4}14

SIVSH14PIIJ

ATcTGtGAaU~TGGAaAaaGA?~CCAgCTa~gGAaGC ?CctCCaACtMTCC ?TAtAAtACcCCcA
--C--T--A--A ----- A-M--A--C--GC-A--G--A--,4--T--A--T-----T--T--T--C--C-
--C--T--A--A -----A-M--A--C--GC-A--A--A--A--T--A--T-----T--T--?--C--C-

--C--T--A--A ----- A-GA--A--T--GC-A--A--A--G--T--A--T-----C--T--T--C--T-
--C--T--G--A ----- A-GA--G--C--ZC-A--G--G--A--T--A-.-T-----T--T--T--C-&C-
--C--’C--A--A ----- A-M--C--C--GC-A--A--G--A--T--A--T-----T--T--T--C--C-
--T--T--A--A -----A-GG--G--C--AC-A--A--A--A--T--A--T-----T--T--T--C--C-
--C--C--A--A -----A-AG--G--C--AC-A--A--G--A--T--A--T-----T--T--T--C--C-
--C--T--A--A ----- A-AG--G--A--AT-A--A--A--A--C--T--T-----A--C--C--A--C-
--c--r--A--G ----- A-AG--T--T--GT-G--G--A--T--C--G--C-----A--C--C--C--C-
--C--T--A--G- ---A-M--T--T--GT-G--G--h--T--C--G--C-----A--T--C--C--C-
--C--l’--A--G -----A-AG--T--T--GT-G--G--A--T--C--G--C-,,.---A--C--C--C--C-

--C--T--G--G -----A-AG--T--T--GT-G--G--A--T--C--G--C-----A--C--C--C--C-

--c--T--A--A ----- A-M--T--C--GT-A--G--A--C--T--A--C-----G--T--C--C--C-
--C--T--A--A ----- G-M--T--C--GT-A--G--A--C--T--A--C-----A--T--C--7--T-

CaTTTGC?ATa~MaMgGAcMgMcMaTGGAGtiTqCTaATAGAtTTtAGaGAacTaMtiagGT
-A-----A--C -----A--G--C--A--C--A-----G--G--A-----T--C--A--AC-A--C-AG--
-A-. ---A--C ----- A..G--A--A-.A.-A.--.-A--G.-A -----C--T--GC-AC-A--C-AG--
-A -----A--’C -----A--G--C--A--C--A-----C--G--G-----T--T--A--AC-A--C-AG--
-A-----A--C -----A--G--C--A--C--A-----A--G--A -----T--T--A--AC-A--C-AC--
-A -----A--T ----- A--G--C--G--C--A-----G--G--G-----T--T--A--AC-A--T-AG--
-A-----A--T -----A--G--C--G--C--A-----A--G--A-----T--T--A--AC-A--C-GG--
-A -----A--T -----A--G--C--G--C--A-----G--G--A-----C--T--A--AC-A--C-GG--
-c -----C--A -----G--A--T--G--C--t.-----A--G--A-----C--T--A--G~-A--C-AG--
-A -----C--A -----A--A--T--G--C--A-----A--G--G-----T--T--G--AC-A--T-GG--
-A -----T--A -----A--G--T--A--C--A -.-.-A--G--G -----T.-T-.G --AC-A-.T-GG -.

-A -----T--A ---.-A--G --T-+.-C .-h.--.-A -.G.-G--., -- T--T--AC-AC-A--T-GG--
-A-----c--A --.--A--G.-C --G.-C.-A-- -.-A-.A..G- ----T--T-.G --AC.A.-T-AG --
-T.----,l---A ---.-G--A..C .-A-.T--A-- --.G-.G.-A- ----T..T-.A- -AT-G--T-AG .-

-A -----T--A ----- G--A--C--G--T--A-----G--G--A-----T--T--A--AT-A--C-AG--

lACtCAaGAtTTcACaGAagT ?CAqtTaCGaA”itCCaCACCC 7GCAGGacTaGCaaAaAagAaaaGqATt
A--T--T--T--AA-T--AA-T--GT-A--A-- r--A-----A -----GT-G--CA-G-AG-GAA-A--T
A--T--G-- T--C--A--AA-T--GT-A--A- -T--A-----A ----- AT-G--CA-A-AG-GGA-A--T
A--T--T--T--GG-T--GG-T--GT-A--A- -T--A-----A -----AT-A--CA-G-M-GM-A--T
A--T--C--C--AA-C--AA-C--TT-A--A--T--A-----A -----AC-A--CP-G-AG-AAC-A--T
G--T--A--T--C--A--M-T--GC-A--A--T--A-----G-----AC-A--CA-A-AG-hAA-G--C
G--T--A--'T--C--A--AA-T--GC-A--A--T--A-----G----- AT-A--CA-A-AG-MA-G--T
G--T--A--’T--C--A--AA-T--GC-A--A--T--A-----G -----AT-A--CA-A-AG-AAA-G--C
A--C--G--C--C. -A--AG.. - -AT-T--T--T--C-----G ----- ..-G--AG-A-AA-CGA.A--A
C--T--G-- C--T- -AG-CG-C--AA-A--A--A--A-----T -----AC-A--AA-A-GG-AAA-G--T

C--l’--A--G--T--G--hA-A--AA-A--A--A--A . ..-.T . . . ..Ac .A..M.A.GG.~ .G..T

C--T--G--C--T--G--AG-C--AT-A--A--A--A-----T-----AC-A--AA-A-GG-AAA-A--T
C--T--G--C--T--A--AG-C--AT-C--A.,-A--A-----T-----AC-A--AA-A-GG-AGA-G--C
C--T--A--C--T’--A--AG-A--GT-l. . . -h--A-----A-----A(;A--AA-G-C;A-GGA-G--C
C--T--A--T--T--A--AG-A--(;T-A--G--A--A-----T.---.AC-A--AA-G-GA-GAA.G.-C

756
730
727
727
041
707
041
707
790
790
790
002
790
679
6B8

825
000
797
797
911
057
911
057
060
060
060
072
060
749
750

092
070
867
067
901
927
981
927
921
91i’
930
942
930
019
t12e
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HIV2/SIV POL

CONSENSUS aCagTacT&GATgTaGG?GAtGC?TAtTTttccATaCC?cTAgATgaagd?TTtAGqCdgTAtACtGCaT

HIV2ROD A-TG-AC-A---A-G--G--C--T--C-- TTCC--A--AC--C--GAGTAA--T--A-CA--T--T--A-

HIV2NIHZ A-TG-AC-A---A-G--G --T--T--C--TTCC--A--AC--C--GAGGAC--T--A-AG--T--T--A-

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIWM251

SIV?W142

SIW239

SIVM’NE

sIvsMnH4

A-TG-GT-A ---G-A--A--C--C--C--ATCC--A-- CC--T--GAGGAT--T--A-AT--T--T--A-
A-TG-CC-A--- G-A--G--T--T--C--TTCC--A--AC--C--GAGGAT--T--A-AG--T--T--A-

T-TA-AT-A---G-A--G--T--C--T--TTCC--A--AC--C--GMGAT--T--G-AG--T--T--A-

A-TG-AC-A---G-A--G--T.-C--C--TTCc--A--AC--C--GMGAT--T--G-M--T--T--A-

A-TG-AC-A---A-G--G-- T--C--TTCCTAC--A--GUGAT--GGGAT--T--G -AG--T--T--A-
A-AG-~.A---G-A--A --T--C--C--CAGT--C--AC--G--CCWC--C--A-AG--T--A--A-

A-AG-AC-G--- A-A--T--T--A--T--CTCC--A--X--G--GMGM--T--G-AG--C--T--C-

A-AG-AC-G--- A-A--T--C--A--T--CTCT--A--K--G--GMGA4--T--G-AG--C--T--C-

A-AG-AC-G---A-T--T --T--A--T--CTCC--A- -W--G--GMG~--T--G-AG--C--T--C-

A-AG-AC-G ---C-A--T--C--A--T--CTCC--A--TC--G--GMGU--T--G-AG--C--T--T-

A-AG-AT-G--- G-A--T’--T--C--T--A’CCC--A-- TC--G--GAGGC--C--G-AT--C--T--C-

SIVSWBJ A-AG-GT-G ---G-A--T--T--A--T--CTCC--A--TT--G--GMGM--C--G-M--C--T--C-

CONSENSUS

liIv2RoD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNf4251

SIVW142

SIVMi4239

SIWINI!

TtACtLTaCCAtCagTaU&Tgca~aCCAGq~aa~TAcaTlTAtUgGT?ttaCCaCA~"-GaTG

-T--TC-A---T-AG-G--C---GCA--A----G---M----CA-A--T--A--CTTG--A--G--A--
-C--TC-A---T-AG-A--C--.-GCA--A----G---M----TA-A--C--A--CCTA--A--G--G--
-T--TC-G ---T-AG-A--C---GCA--A----G---M----TA-A--C--A--CTTA--A--G--A--
-T--TC-A---T-M-A--C---GCT--A----G---M----CA-A--T--A--CTCA--A--G--A--
-T--CC-A ---G-hG-A--C---ATG--A----G---ti----TA-A--T--A--CTTG--A--A--A--

-T--CC-A---T-AG-A--C---GCA--G----A---~----TG-A--T--G--CTTA--A--A--A--

-T--CC-A---T-AG-A--C---GCA--A----G---ti----TA-A--T--G--C7TA--A--A--A--
-C--CT-G---T-AG-A--C---GCA--G----G---GA----CA-T--T--A--TCTA--A--A--G--
.T-.TT-A ---T-AG-A--T---GCA--G----G---AC----CA-T--T--G--TCTG--T--G--A--

-T--TT-A---T-AG-A--T---GCA--G----G---AC----CA-T--T--G--lCTG--T--G--A--

-T--TT-A ---T-AG-A--T---GCA--G----G---AC----CA-T--T- -G--TCTG--T--G--A--

-T--TT-A---T-AG-A--T---GCA--A----G---AC----CA-T--T--G--TcTG--T--G--G--

SIVSMNH4 -T--TT-A---T-AG-A--T---GCA--A----C---M----CA-C--T--G--ATTA--T “-A--G--

SIVSMHPBJ -T--CT-A---T-GG-A--C---GCA--A----G---U----CA-C--T--G--ATTA--T--A--G--

CONSENSUS GUgGGqTCaCcaqCaATtTttCAatacac?ATGAGad?qT?tTaGAaCC?TTcAGaAaaGC4Uccca

HIV2ROD ---G--A--A-CAG-A--T-TT--ACACACA-----AC-GG-AT-A--A--A--C--A-M--A--CMG
HIV2NIHZ ---G--G--CAGAA-T--T-ATACACACACA -----GC-GA-CT-A--A--C--C--A-ACGAG--CGAG
HIV21SY ---G--G--A-CAG-A--T-TT--ATACACA-----GC-AG-CT-A--A--A--C--A-M--A--CCCA
HIV2ST ---G--A--A-CAG-A--T-TT--GTACACA-----GC-GG-CT-A--A--A--C--A-M--A--CCCG
HIV2BKN ---G--A--CAGAA-T--T-TT --ATACACA-----GC-AG-CA-T--A--AA-A--A-AA--A--CCCA
H1V2D194 ---A--A--A-CAG-A--C-TT--ATTCATG-----GC-M-CT-A--A--T--C--A-M--A--CCCA
HIV2GH1

}11V2D205

sIvMt4251

SIWJ4142

sIVRW239

SIV14NE

SIVSW4H4

SIVSF4HPDJ

---G--A--A-CAG-A--T-TT--ACACACA-----CC-IlG-CT-A--A--T--C--A-M--A--CCCA

---G--G--C-AGT-A--T-GT--ATACTCC-----AA-GG-AT-A--T--T--T--A-AG--C--CAGC

---G--G--CAGAC-C--C-TC- -ATACACT-----AC-TG-GA-C--A--AG-A--G-AG--A--TCCA

---G--G--A-CAG-C--C-TC--ATACACT-----AC-TG-GC-A--A--C--C--G-AG--A--TCCA

---G--G--A-CAG-C--C-TC--ATACACT-----AC-TG-GC-A--A--C--C--G-AG--A--TCCA

---G--G--A-CAG-C--C-TC--ACACACT-----M-TG-GC-G--A--C--C--G-AG--A--TCCA

---G--G--A-CAG-T--T-TT--GTATACT-----AA-TG-AT-A--A--T--C--A-M--A--TCCA

---A--A--CAGAT-T--T-GCATACTTACT-- ---AA-TG-CT-A--A--T--T--A-ATCCA--TCCA

950

940

937

937

1051

997

1051

997

997

1000

1000

1012

1000

809

B9e

1026

1010

10II7

1007

1121

1067

1121

1067

1067

1070

1070

1082

1070

959

968

1092

1080

107”I

1077

1191

1137

1191

1137

1117

1140

1140

1152

1140

1029

103FI
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H2V2/SIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

s1-251

SInH142

SIV14M239

SIVMNE
SIVSHNH4
SIVSMNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv20205

SIVMH251

SIV?4Fl142

SIVM14239

SIVMNE

sIvsnnH4

SIVSWP8J

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIv2Bl!N

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D70’J

sIvMH2bl

SIVMM142

SIVMP1239

S lVMNE

SIVSMMI14

slvsMMPnJ

GAtqTcAtt?T?aTcCAgTAcATGGATGAtATct TaaTAGCtAGtGAcAGgAcaGat tTaGAaChtGAcA

--TG-C-TTA-CA,-T--G--C--------T--CT-M----T--T--C--G-CA-ATT-A--A--T--T-
--TG-C-TTA-CA-T--G--C--------T--CT-M----C--C--C--G-CA-ACT-A--A--T--C-
--TG-C-TTA-CG-T--G--C--------T--CT-M----T--T--C--G-CA-ATT-G--A--T--C-
--TA-C-TTC-CA-T--G--C--------T--CT-GA----C--C--C--G-CA-ATT-A--A--T--C-
--TG-C-TTC-CA-C--G--C--------T--CT-U----T--T--C--G-CA-GTT-A--G--T--C-
--CG-C-TTC-CA-C--A--C--------T--CT-M----T--T--C--G-~-GTT-A--G--T--C-
--TG-C-TTC-CA-C--A--C--------T--TT-M----T--T--C--G-CA-GTT-A--G--T--C-
--TG-C-TTA-ti-T--G--C------.--C--CC-TA----A--T--C--A-GT-ATC-G--G--C--C-
--TG-G-CCT-AG-C--G--T--------C--CT-ti----T--T--C--G-CA-ACC-G--A--T--C-
--TG-G-CCT-AG-C--G--T--------C--CT-U----T--T--C--G-Ck-ACC-G--A--T--C-
--TG-G-CCT-AG-C--G--T--------C--CT-U----T--T--C--G-CA-ACC-G--A--T--C-
--TG-G-CCT-AG-C--G--T ------ --C--CT-AG----C--T--C--G-GA-ATC-G--A--T--C-
--TG-G-CCC-GA-C--A--C--------C--CT-M----T--T--T--A-CA-ATT-A--G--T--C-
--TG-G-CCC-W-C--A--C--------C--CT-M----T--T--T--A-CA-ATT-A--A--T--C-

qgGTaGTtcta=gctaMgGAacTtcTaMtggc?TaGGaTTtTCtaCcCCaGAaGAgMgTTcCAaM
GG--A--CCTGCTCCGC--G- .AC-TC-A--TGGCC-A--A--T--TA-C--A--T--G--G--C--A--
AA--G--CCTG--GCTA--A--AC-TC-A- -TGGAC-A--A--CA-CA-C--G--T--G--A--C--G--
U--A--CCTA--GCTA--G--AC-TC-A--TGGCC-G--A--T--CA-C--A--C--A--G--C--A--

GA--G--TCTG--GCTA--G--AC-TC-A--TGGZC-G--A--T--CA-C--A--T--G--G--C--A--

U--G--CCTG--GCTA--A--AC-TC-A--TGGCC-A--G--T--TA-T--A--T--G--G--C. -A--

AA--A--CCTG--ACTA--A--AC-TC-G--TGGCC-A--G--C--TA-C--A--T--G--G--C--A--

U--A--CCTG--GCTA--A--AC-TC-G--TGGCC-A--G--C--TA-C--A--T--G--G--C--A--

GG--A--GTCC--ACTA--A--GT-AT-A--TGACA-G--A--C--TA-C--A--A--A--G--C--A--
GG--A--TTTA--GCTA--G--AC-CT-A--TAGCA-A--G--C--TA-C--A--A--G--A--C--A--

GG--A--TTTA--GTTA--A--AC-CT-A--TAGCA-A--G--T--AT-C--A--A--G--A--C--A--

GG--A--TTTA--GTCA--G--AC-CT-G--TAGCA-A--G--T--TA-C--A--A--G--A--C--A--
GG--A--`~TTA--GTTA--G--AC-CT-A--TAGCA-A--G--T--TA-C--A--A--G--G--C--A--
GG--A--TTTA--GTTA--G--AC-~-G--CGGCA-A--A--C--TA-C--A--A--G--G--C--G--

GG--A--TTTA--GTTG--G--AC-TC-G--CAGTA-A--A--T--CA-C--A--A--G--G--C--G--

aCAcCCLCCat CtcaaTGGATGGG7TatGAatTgTGGCCaAc 7AAaTGGMqcTGCAaAaaaTAtiqtTg
A--C--ATACCACCAC --------C-AT--AC-A-----A-CT--A-----GT----O-~--C-GT-G
A--C--ATATCGCCGC --------C-AT--AT-A-----A-CT--A-----GT----A-~--C-GC-G
G--C--AI-ACCAACAA --------C-AT--AC-G-----A-CC--A -----AT---.A-~. .C-A,~.G

A--C--ATACCMCCM --------C-AT--AC-G-----A-CT--A-----GC----A-GM--C-AT-G
A--C--ATTTCMTCM --------C-GT..AC-A--.--A-GC--A-----GC----G-mC--C .AC-G

G--C--GTTTCMTCM --------C-AT--AT-G-----A-CT--A-----AC----G-MA--C-AT-A
A--c--GC7TCAATCAA ---.----c.AT--Ac -A-.--.A-CT.-A- .-.-GC.---G-ACT--C .hC-G

A--C--T--GTTCAAA--------T-AT--GC-C-----A-AA--G-----AC----A-AAA--C-AC-G
A--T--ATTTCAACAA --------G-AC--AT-G-----(;-CA--A-----GT----A-AGA--G-GT-G
A--T--c-- ATTTCAA-- ------(;. AC--AT-(;-----A-(;T-A-----G;GT---A-AGA--G-GT-G
A--T--ATTTCAACAA- -------G-AC--AT-G -----A-CA--A---- -GT----A-AGA--G-G?-G
A--T--C--ATTTCAA,.-------G-AT--AT-G-----A-CA--A-----GT----A-AGA--G-(;T-G

A--T--ATTCCACCAC--------A-CC--AT-G-----A-CC- -A-----AAAA--C-AAG--G-CT-G
A--T--ATTCCAGCAG-- ------A-AT--AT-G-----C-CC--A-----AC----A-AAA--C-GT-G

116D

1150

1147

1147

1261

1207

1261

1207

1207

1210

1210

1222

1210

1099

1100

1229

1220

1217

1217

1331

1277

1331
1277

1277

1200

1200

1292

1200

1169

l17e

1297

1290

1287

1207

1401

1347

1401

1141

1347

1350

1150
1362

1150
[zl~

1240
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HlV2/SIV FOL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNM251

sIVNH142

sIVNH239

SIVMNE

SIVSMH4

SIVSMMPBJ

cONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIVMN251

sIVNM142

sIVMM239

SIVMNE

SIVSHUH4

SIVSM14PDJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

liIV21SY

HIVi’ST

HIVd ‘::,N

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIWM251

SIVW4142

s1’?MM239

SAWNI!,

SIVSMMH4

SIVSWPBJ

CC?cAaAaaGAaaL7TGGP.CAGT?titGa~TcCAaMqcTaGTaGGaGT?tTaMtTGGGCaGCaCAad

--CC-A-&A--MTA --------C--T-AC--C--G--GC-A--G--T--CC-A--T-----A--A--AC

--CC-A-M--hGTA --------C--T-AC--C--A--E-A--G--T--CC-A--T-----A--A--U

--CC-A-AG--AGTA -------- T--T-AC--C--G--AC-A--G--T--CC-A--C-----G--A--AA

--CC-A-AG--AGTA-- ------C--T-AC--C--A--AC-G--G--T--CC-A--T-----A--A- -U
--CC-G-AA--CATA -------- C--T-AC--A--A--GG-A--G--A--GT-A--T-----G--A--AA
--TC-G-AA--AATA --------C--T-AC--C--A--AC-A--A--A--TT-G--C-----G--G--GA

--CC-G-AA--AATA --------C--C-AC--C--G--GC-G--G--A--CT-A--T-----G--A--M

--AG-A-AA--AGTT --------G--T-CA--T--A--AC-G--A--A--AT-A--C-----A--T--AC

--AC-A-GA--GACC-- ------G--T-AT--A--G--GT-A--A--A--AT-A--T-----A--T--U

--AC-A-GA--GACC-- ------G--T-AT--A--G--GT-A--A--A--AT-A--T-----A--T--U

--AC-A-~--GACC -------- G--T-AT--G--G--GA-A--A--A--AT-A--T-----A--T--M

--AC-A-AA--GACC -------- G--T-AT--G--G--GA-A--A--A--AT-A--T-----A--T--U

--AC-A-GA--GACC -------- A--T-AC--A--A--AA-A--A--A--AC-A--T-----A--A--AA
--AC-A-GA--MCC --------A--T-AT--A--A--AT-A--A--A--K-A--T-----A--A--M

TcTatcCaGG?ATaMaACcAaatitcT?TGtAgqtTtiTtAqaGGaMaA%aCact ?ACaGA&GAaGT

-C-ACC-A--G--A--G--C-MC-CT-A--T-aT-A--C-GA--A--A---A-ACTC--A--A--A--

-C-ACC-A--G--A--G--C-MC-w-A--T-UC-A--T-GA--A--A---A-ACTC--A--A--G--
-C-ACC-A--A--A--G--C-fiAC-CT-A--T-AGC-A--T-GA--A--G---A-ACCC--G--A--A--

-C-ACC-A-- G--A--G--C-GM-CT-A--T-GGT-A--C-GA--A--A---A-ACTC--A--A--G--

-C-ATT-A--A--A--A--C-MC-CT-b--T-aC-A--T-GA--A--A---A-ACTC--A--A--A--

-C-ATC-A--G--A--A- C-AGC-TT-A--T-MT-G--T-GA--A--A---A-ACTC--A--G--A--

-C-ATC-A--A--A--A-- C-AAC-TT-G--T-GGC-A--C-AA--A--A---A-ACTC--A--A--A--

-C-TTC-T--A--T--G--A-GGC-~-A--C-MC-A--T-GG--A--G---A-CCTA--A--A--A--

-T-ATC-A--T--A--A--C-A'bC-W-C--T-UT-A--T-CA--A--A---A-TCTA--A--G--A--
'T-ATC-A--T--A--A--C-l4C-TC-C--T-GGT-A--T-GA--A--A---A-TCTA--A--G--A--

-T-ATC-A--7--A--A--C-)AC-X-C--T-GGT-A--T-GA--A--A---A-TCTA--A--G--A--
-T-ATC-A--T--A--A--C-PAC-TC-C--T-ET-A--T-GA--A--A---A-TCTA--A--G--A--

-T-ATC-A--A--A--G--T-MC-TC-T--C-GAC-A--C-GA--A--A---A-TTTA--A--A--G--

-T-ATC-A--A--A--G--T-MC-TC-T--C-GAT-A--C-GA--A--A---A-TTTA--A--A--G--

?CAGTGGACaGAq7TaGCAGAaGCaGAact?qa&GAaMcA~aAT7ATccT7aqtCAqqAaCAaMaGGa

A--------A--AT-A -----A--A--GCTAGM--A--C-GA--T--CC-MGC--GG-A--A--G--A

A--------A--AT-A ----- A--A--GCTAGAA--A--C-GCT-UGCCGAUAC--AA-A--A--A--A

A--------A--AT-A -----A--A--GCTGGAA--A--T-CT-AAGCT-AAAC--GG-A--G- G--A

A --------A--AT-A ----- A--G--ACTAGA--A--C-ACT-MX-GG-AX--GG-A--A- A--A

G--------A--AC-A -----A--A--GCTAGM--A--C-M--T--CT-GAGC--GG-A--A--h--A
A---- ----A--CT-A -----G--A--ACTAGAA--A--C-ACT-MG7CT-MG7 --GG-A--A--A--A
G-- ------A--CT-A '----A--A--GCTAGM--A--C-M--T--CT-MGC--GG-A--A--A--A

A .---..-.A.-Ac-A -----A--A--GcTAcAG--G--T-M--c--cT-A~--CG-A--A--A--A

7 --------T.-M-G-----A--A--ATATCAG--A--T-AC--A--TC-CAGT--GG-A--A--A--A

T .----.--T.-~~.G-.,---A--A--ATA~GAG--A-.7-AA.-A-.TC-cAGT.-GG-A--A--A--A

T----- ---T--CA-G- ----A--A--ATATGAG--A--T-M--A--TC-CAGT--GG-A--A--A--A

T --------T--GA-G-----G--A--ATATGAG-.-A--T-M--A--TC-CAGT--GG,,A--A--A--A

T --------T--~-G-- ---G--A--ATATGM--A--C-AC--A--TC-CKT--AG-A--A--A--A

T --------T--GA-G- ---.G--A--ATATGM--A--C-AG--A--TC-CAGT--hG-A--A--A--A

1363

1360

1357

1357

1471

1417

1471

1417

1417

1420

1420

1432

1420

1309

1310

1430

1430

1427

1427

1541

1407

1541

1487

1407

1490

1490

1502

1490

1379

1300

1495

1500

1497

1497

1611

1557

1611

1557

1557

1560

1560

1572

1561J

1449

1458

[.11.22
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HIVZSIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

SIVHM251

SIVW4142

sIV’NP4239

SIVNNE

SIVS104H4

SIVSMNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2L205

SIVNJ4251

SIVNP4142

SIW14239

SIVMNE

SIVSMFIH4

SIVSIWPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

liIVZGHl

HIV2D205

SIVMM231

SiVMM142

t??TAtTAcca~GAaqaaaaaccatTAGAaGCaACaqT? ?taAAgaatCaaG&ctiTCAgTGG?CaTAtA

CAC--T--CCAGAAGAAAGAGCAGC ----A--A--ACCmCGGATGUT-U-AGA----T---A-A--T-

CAC--T--CCAAG-AG AAMAAAGT----A--A--AG-CCAG--AGAT-M-ACA----G---A-A--T-

CAC--T--CCAGG~GAGTAGT ----A--A--ATCAAAGGATGMT-M-AGA----T---A-A--T-
TGC--T--CCAA- -GGWGGAGC ----A--A--ACCAAAAGATGAA-ACAAZA----T---A-A--T-

TAT--T--CCAGAAAMGAATAAT ----G--A--ACCMCAAGCAAA-GACGAC----C---A-A--C-
TCC--C--TCAAGAACAtiGUCGUC ----A--A--ACATCTAAGCAMC-M-AGA----C---G-A--C-
TAC--T--CCAGMAAAGUTGUT ----G--A--AcCACA.AAATAAA-ACAAGA----c---A-A--c-

TCC--C--CMG--mGGGTACCGC----A-.,A--AG-ACAG--WC-TA-U----G---A-A--C-

TGT--T--CCAGGCAAGCCATCAT ----A--C--GMTATGAGTAAG-ACAACA--- .G---T-T--T-

TGT--T--CCAAAGCAAGCCATCAT ----A--C--GaTATGAGTAAG-ACAAGA----T---T-T--T-

TGT--T--CCM--AGGCMGCCAT----A--C--GG-U7A--GAGT-hG-KA----G---T-T--T-

TGT--T--CCM--AGGC~KCAT----G--C--GG-M7A--GUT-AG-ACA----G---T-T--T-

TGT--C--CCM--AGGWCC~----G--A--AG--MTA--GAGT-AG-ATA----A---T-A--T-

TGT--C--TCAGGGAAAGCCACCAC---- G--A--AAATATGAGTAAG-ATAAAA----T---T-A--T-

AaaTaCAcCAgGaaga?AaaaT?cTaMGtaGGaMatttgcaUqataMaMtac?CataccaAtgG

-M-A--C--AAGAAAW-TCTA-A---- TA--A--ATATGCGGTGGAG--A--ATACCATTGCA-TG-

-GG-A--C--G-UGAG-W-TC-C---..GT--G--MTATGC--r,GAT--A--ATAC-CATACC-AC-

-AG-A--C--G-GAGM-WA-TC-A----TA--A--ATATGZA--uTA--h--TACC-ATACCA-CG-

-GA-A--C--GAGGAGAMATCTA-A---- TA--A--ATATGCGGTAGhA--h--ACACCACCGCA-CG-

-U-A--C--AAGAGAAAAACCCA-A---- TA--A--GTATGcGATAAAA--A--ATAcCATTGCA-TG-

-U-A--C--GAGAGAGGGGTCTA-A---- TA--A--GTATGCGATAAAA--A--ATACCATTGCA-TG-

-AA-A--C--AAGAGAAAAACCCA-A---- TA--G--ATATGCUTAUAA--A.-ATACCATTGCA-TG-

-m-T--T--mTmuGucCCA-A---- TA--A--ATATGCGGTTGAT--A--ACACCACCGCA-CG-

-AA-T--C--AAGACAU-ACAG-G---- TA--A--ATTTGCGATAAGA--G--ATAccATTGcA-TG-

-AA-T--C--AAGACAAMAACAG-G---- TA--A--ATTTGCGATAAGA--G--ATACCATTGCA-TG-
-A.A-7--C--AAGACAW-ACAG-G---- TA--A--ATTTGCGATAAGA--G--ATACCATTGCA-TG-

-GA-T--C--AAGACA~-ACAA-A---- TA--A--ATTTGCGATAAAA--A--ATACCATTGCA-TG-
-AA-7--C--hAGACAUGUACAG-G---- TA--T--ATTTGCGGTTGAT--A--’TACA-TGACM-TG-

-ti-T--c--AAGAcAAAAAACAG-G---- TA--C--ACTGCACGATTAAT--A--ATACAATTGAA-TG-

agTcAGaLTatTaGCACA?GTaqTtCAqMaATAGGaMaGAaGCacTaGTtiTtTGGGGAcaqaT7CCa

AA-C--AT-GT-A ‘----G--AG-T--A--A-----A--A--T--AC-A--C--T--- ---CGAA-A--A

GG-C--AT-GT-A -----G--AG-T--A--A-----A--A--A--AC-A--C--T------CCGA-A--A

GG-C--GT-GT-G-----G--AG-T--G--A-----A--A--&--AC-A--C--T------CGM-A--A

AG. C--AC-CC-A -----A--AG-T--A--A-----A --A--A--AA-C--C--T------CGAA-A--A

GG-C--AT-AC-A-----T--AA-T--G--A----- A--A--AC-AC-A--CGGA------CGGA-A--A

GG-C-- AC-Ac-A----aA--Ac-C--A--A-----A--G--A--Ac-G--C--T------cGAG-G--A

GG-C--AT-AC-A- ----G--AC-T--A--A ‘----A--A--AC-AC-A--CGGA------CGGA-A--A
GG-A--Ac-Ac-G -----T--AG-T--G--A-----c--A--A--cc-A--c--C------GAcA.A.-A

AG-T--AC-AT-A -----T--AA-A--G--A -----A--G--M--M-A--CAGG------CAGG-C--A
AC-T--AC-AT-A -----T--AA-A--G--A-----A--G--A--AA-A--G--C------cAGG-c--A

SIVt4P4239 AG-G--Ac-AT-A -----T--AA-A--G--A-----A--G--A--M-A--G--C------CAGG-C--A

SIVMNE AG-T--AC-AT-& -----T--AA-A--G--A-----A--G--A--AA-A--G--C------CAGC-C--A

SIVSMMH4 AG-C--AT-AC-A-----C--AG-G--G--A-----A--A--A--Ac-A--A--T------GAGG.G-.A

SIVSMMPBJ AG-C--AT-AT-A-----T--AG-G--G--A-----A--A--A--ti-A--A--T-----.CAGG-G..G

1560

1570

1567

1567

1601

1627

1681

1627

1627

1630

1630

1642

1630

1519

152E

1627

1640

1637

1637

1751

1697

1751

1697

1697

1700

1700

1712

1700

1509

1598

1695

1710

1707

1707

1021

1767

!021

1767

1167

1770

1770

1702

1710

1659

166H

1.11-2.I
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HIV2/SIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV~251

sIvr4Hl12

sIvtfM239

SIVMNE

SIVSHHH4

SIVSWBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

SIVHH251

aaaTTcCActTaCCaGTaGAgAgaU?atcTGGGAaCAqTGGTGGgcagAcTAtTGGCAaGTaACaTGGa

M--T--CC-A--A--A--G-GA--MTC-----G--G------GATA-C--C-----A--G--A---A

W--T--CC-A--A--A--G-GA--TACC-----G--G------GATA-C--C-----A--A--A---A
W--T--CC-A--A--A--A-GA--GACC-----A--G------GATA-C--T-----A---G--A---A
m--T--CC-A--A--A--A-GA--TACC-----A--G------GATA-C--C-----A--G--A---A
~--T--CC-G--A--G--G-GA--GACC-----G--G------GATA-C--C-----A--G--A---A
~--T--CC-A--G--A--G-GA--CACC-----G--A------GATA-C--C-----A--A--A---G
m--C--CT-A--G--G--G-GA--GACC-----G--G------GATA-C--C-----A--G--A---A
GTG--C--TC-G--A--A--A-GA--GACA-----C--G------ACAG-T--C-----A--A--C---A

~--C--CT-A--A--T--G-GG--TGTh-----A--G------ACAG-C--T-----G--fi--C---A
W--C--CT-A--A--T--G-AG--TGTA-----i--G------ACAG-C--T-----G--A--c---A

M--C--CT-A--A--T--G-AG--TGTA-----A--G------ACAG-C--T-----G--A--C---A

M--C--CT-A--A--T--G-h--TGTA-----A--G------AUG-C--T-----G--A--C---A

m--C--TT-G--A--A--A-ti--MTT-----A--A------ACAG-T--T-----A--A--C---A
AGA--T--TT-G--A--A--G-GA--MTT-----A--A------AChG-T--T-----A--A--T---A

TcCCaqA?TGGGAcTTtgT?TC?ACcCCaCCaCTaqTcAGatTaqt ?TttAAccTaGTaaaaGA?CCtaT

-C--AG-C -----C--CG-G--T--C--A--AC-GG-C--GT-AGCG-TT--CC-G--AG=--T--TA-

-C--AG-C -----C--TG-A--T--C--A--AC-GG-C--GC-AGCA-TT--CC-G--ACGA--G--TG-

-C--AG-C ----- C--CG-A--C--C--A--GT-GG-C--GT-AGCA-TT--CC-G--W--T--TA-

-C--AG-C -----C--CA-A--T--C--G--AC-GG-C--AT-AGTA-TT--CC-G--GM--T--CA-

-C--AG-G -----C--TG-A--T--C--A--AC-GG-C--GT-MCA-TT--CC-A--AG~--T--TA-
-c--AG-G -----C--CG-A--T--C--A--AC-GG-C--GT-GACA-TT--CT-G--AGGA--T--TA-

-C--AG-G -----C--CG- A--T--C--A--AC-AG-C--GT-MCA-TT--CC-A--AG~--T--TA-

-C--AG-G -----C--TG-C--G--C--A--AT-AA-A--AC-AGCC-AC--CC-A--C~--C--CC-
-A--GG-G -----T--TA-C--A--G--A--AC-AG-A--AT-AGTC-TC--TC-A--GMG--C--TA-

SIVW4142 -A--GG-A ----- T--CA-C--A--A--A--AT-AG-A--AT-AGTL-TC--TC-A--GMZ--C--TA-

SIWM239 -A--GG-A -----T--TA-C--A--A--A--GC-AG-A--AT-AGTC-TC--X-A--GUG--C--TA-
SIVF(NE -A--GA-A -----T--TA-C--A--A--A--AC-AG-A--AT-AGTC-TC--TC-G--MG--C--TA-

SIVSMHH4 -A--AG-T-----C-- TG-G--A--T--T--CT-AG-C- -AT-AGTC-TC--CC-A--AAAG--G--TA-
SIVSMHPBJ -A--AG-A -----C--TG-G--A--A--T--CT-AG-C--AC-AGTT-TC--CC-A--W--G--TA-

CONSENSUS &cJ&GG?qcAGAaACcTLtTAc&caGATGG&TCaTGcAatAqacaqTCaAaaGAaGGaUaGCA~dTAc

HIV2ROD ACCA--TGC ---G--C-TC--CACA -----A--C--ATAGGCAAAA--A-M--A--A--T---G-A--T
HIV2NIHZ ACCA--CGC ---A--T-TC--CACA -----A--C--ATAGGCAGAA--A-U--A--G--T---G-A--T
HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

HIv2D205

sIw4H251

SIVMM142

S1VHM239

SIVMNE

ACCA--ccc ---G--C-TC--CACG -----A--T--ATAGGCAAAA--A-U--A--A--T---G-A--T
ACTA--CGC ---A--C-TC--CACA -----A--C--ATAAGCAAAt,-GA-AA--A--A--C---G-A--C
ACCA--CGC ---G--C-TC--CACA ----- A--A--ATAGACAGAA--A-GA--A--A--~---G-A---
ACCA--CAC---- ti--C-TT--CACA-- ---A--A--ATAGACAGAA--A-AA--A--A--T---G-A--T

ACCA--CGC ---G--C-TC--CACA-- ---A--A--ATAGACAGAA--A-AG--A--A--A---C -A--T

AGAA --GAG ---A--C-AC--CACA-----G--C--C-AT-GMCC--A-AG--A--A--A---G-A--T

AGAG--AGA---A--C-AT--TACA-- ---A--A--ATAMCAGAA--A-AA--A--G--T---G-A--T

AGAG--AGA---A--C-AT--TGTA -----A--A--GTGAACP,G,A--A-AA--A--A--T---G-A--T

AGAG--AGA---A--C-AT--TACA -----A--A--ATAAACAGAA--A-M--A--G--T---G-A--T

WG--AGA---A--C-AT--TGTA -----A--A--T-AT-AACAG--A-AA.- -A--G--A---G-A--T

SIVSNMH4 ACAG--AGC---A--A-TT--TGTA -----A--C--ATAGGCAGAA--A-AA--A--A--T---G-C--T
SIVSMHP13J ACAG--AGC---A--A-TT--TGTA--- --A--C--ATAGGCAGAA--A-AA--G--A--T---G-C--T

1764

1780
1177

1771

1091

le37

1091

1037

1037

1840

1840

1052

1040
1;29

1738

1829

leso

1847

1047

1961

1907

1961

1907

1907

1910

1910

1922

1910

1799

1800

le9e

1920

1917

1917

2031

1977

2031

1977

1977

1900

1900

1992

19eo

1069

1070
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HIV2KIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV’M251

SIVNM142

sIvM4239

SIVHNE

SIVSMH4

SIVSHMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HXV2D194

HIV2GH1

HIV2D2D5

sIVM4251

sIV?M142

SIVMM239

SIVMNE
SIVSHHH4
SIVSMHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

111V2BEN

HIV2L194

HIV2GH1

HIV2D205

SIWH251

SIVMN142

SIWN239

SIVMNE

SIVSMt4ti4

SIVSIWPBJ

aT?ACa~tAGaGG7AaAgAcAagGtaAaaqt?tTaGhCagACtaC&t~aCAaGCAGAatTaGUG

G-A--A--T--A--G-A-G-C-AG-TA-AGMC-A--G-M--TA-C--T--G--A-----AC-A----

A-A--A--T--A--G-G-G-C-GG-TA-MGTAT-A--G-M--TA-C--T--G--A-----AT-A----
h-A--A--T--A--A-A-G-C-M-TA-GGATAT-A--G-M--TA-C--C--A--A-----AT-A----

A-A--A--T--A--A-G-G-<-AG-TG-GKTAT-A--G-M--CA<--T--G--A-----AT-A----

G-A--A--T--A--A-A-G-C-U-TA-MGTAT-A--A-U--TAX--~--G--G-----AT-A----
G-A--A--T--A--G-G-G-C-GG-TA-~GTAT-A--G-M--AT-C--T--G--A-----AC-A----
G-G--h--A--A--G-C-AGC-AG-TA-tAC’)AC-). --A-GA--TA-C--G--G--A-----AT-A----
G-C--T--C--G--A-A-G-T-AG-TT-MGTGT-A--A-AG--ti-A--C--A--A-----AC-T----

A-C--A--T--G--C-A-G-C-~-?A-MGTGT-A--A-AG--TA-T--T--A--A-----AT-A----
F-C--A--C--G--C-A-G-C-l.G-TA-UGTGT-A--A-AG--TA-T--T--A--A-----AT-G----
A-C--A--T--G--C-A-G-C-~-TA-MGTGT-A--A-AG--TA-T--T--A--A-----AT-G----

A-C--A--T--G--C-A-G-C-M-TA-MGTCT-A--A-AG--TA-T--T--A--A-----AT-G----
G-G--G--T--G--C-G-G-C-ti-CA-MCTTT-A--A-AG--TA-C--C--A--A-----GT-G----

G-G--A--T--A--C-G-G-C-AG-CA-tiCTW-G--A-AG--TA-C--T--A-.A-----GT-G----

ccTTtgc?aTq~atTqaCaMcTCaGg?CCaaAaqc?MtATtaTaGTAGAcTCaCAaTATGT7ATGGG

CC--TG~-~-AC-ti-A--C--G-GT--M-AGTT--~--TA-A-----C--A--G-----A-----

CC--T~M-=-AC-M-A--C--A-GT--M-AGCT--T--TA-A-----C--A--A-----A-----

CC--TGCM-GG-AG-M-A--C--A-GT--M-AGTC--T--TG-A-----C--A--G-----A-----

CC--TGKA-GG-AG-M-A--C--A-GT--M-GGCC--C--TA-A-----C--A--A-----A-----

TC--TC~A-GG-AC-GG-A--C--A-GC--M-GGTT--T--CA-A-----T--A--G-----A-----

CC--TGCGA-GG-AC-GG-A--C--A-GT--CA-~TT--T--CA-A-----C--A--G-----A-----
CC--TGWA-GA-AC-GA-A--C--G-GT--~-AGTT--7--CA-A-----C--A--G-----A-----

CA--TGCAT-AG-AT-M-A--C--A-M--AC-AGTT--C--CA-A-----T--A--A-----C-----

CA--TCTCA-GG-AT-~-A--C--A-GG--M-MCA--T--TA-A-----T--A--A-----T-----
CA--TCTCA-GG-AT-U-A--C--A-GG--M-=CA--T--TA-A-----C--A--A-----T-----
CA--TCTCA-GG-AT-GA-A--C--A-GG--M-GCA--T--TA-A-----T--A--A-----T-----
CA--TCTCA-GG-AT-GG-A--C--A-GG--M-GGCA--T--TA-A-----T--A--A-----T-----
CC--CTATC-AG-CT-AG-A--T--G-GA--U-AGCA--T--TA-A-----T--C--A-----T-----
CC--CTACC-AG-CT-AG-A--T--A-GA--~-AGCA--T--TA-A-----T--C--A-----T-----

aATaataqc&qg7ca?CC?aCaGAaLCaGAqaqtaqaaTAGTaaactiaATdTaGAaGAaATGAT7Ua
G--CAGXCtiGCCti--ti-A--GT-A--UGTW----WCC-G--C--A--A--A-----A--A
G--AGTAGCAWCCti--M-A--GT-A--CtiTAGti----WTC-G--C--A--A--A--.--A--G
A--AGTtiCAWCCM--GG-T--AT-A--UGTAGM----WTA-A--T--A--A--G-----A--A

A--AGTAGCAWCCM--M-A--GT-A--~GTW----MTC-A--C--A--A--A-----A--A

G--AGTAGCAGGCCAG--M-A--GT-A--WTACM----GtiCC-G--C--A--A--A-----A--G

G--AGTAGCAGGCCM--M-A--GT-A--MTAGM----MCC-A--C--T--G--C-----A--l;

A--AGTAGTAGGCCM--W-A--GT-A--MGTAGM----MCC-A--C--T--G--C-----A--(;

A--MTAGCTGCACAG--AA-AA-AA-A--ATCACCM-- -- AGCAA-A--A--A--A--h-----C--h

A--AATMCAGGt,TCC-- TA-A--AT-A--GAGCAGGC----TMCC-A--A--A--A--A-----T--A

A--tiTMCACGATGC--TA-A--AT-A--GAGCAGGC----7MCC-A--A-..A--A--A-----C--A

A--MTUCAGGATGC--TA-A--AT-A--GACCAGGC----TtiTC-A--A--A--A--A-----T--A

A--MTMCAG~TGC--TA-A--AT-A--GAGCACGC----TMCC-A--A--A--A--A-----T--A

C--UTAGCAGGTCAG-. CA-T--hT-A--MGTAGAT----WCC-G--A--A--G--A-----T--A

C--AG:AGCAGGTCM .-cA.?..AI \.-MGrAGAT---.AGcc.G --A--A--A--A-----T -h

1965

1990

1987

1987

2101 ,

2041

2101

2047

2047

2050

2050

2062

2050

1939

1940

2031

2060

2057

2057

2171

2117

2171

21i7

2117

2120

2120

2132

2120

2009

2018

2091

2130
2127

2127
2241

2187

2241

2187

2187

2190

2190

2202
2190

2079

20811
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HIV2K1V POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

H1V2BEN
HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D20S

SIWM251

sIV’MM142

sIVW4239

SIVMNE

SIVSMMH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HI”J2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIW251

sIVNM142

SIV14M239

SIVWNE

SIVSMJ4H4

SIVSW4PBJ

COHSCNSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ
HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV20205

SI’JMM251

sIVMM142

sIVF4m219
s IVHNE

sIVSM’MH4

SIVSMPBJ

UggaaGcAaT?TATGT?GcaTGGGT?CCaCC?CAtiaW?aTaGGaGGaMcCAgGAaqTaGAcCAct
--GGAA-C-A-C-----T-CA ----- C--A--C--C--A--GA-A--G--A--C--TT-AG-A--T--TT
--AGAA-C-A-C-----T-CG -----C--A--C--C--A--CA-A--A--A--C--G--AG-A--T--TT
--GGAA-C-A-C-----T-CA-- ---C- -G--C--C--A--CA-A--A--A--T--A--U-T--C--CT
--GGM-C-A-C-----T-CA -----C--A--T--T--A--AA-A--~--A--T--CT-GG-A-4--CT
--GGU-C-G-C-----T-CF ----- C--A--T--T--A--AA-A--G--A--C--TT-AG-A--C--TT
--AGAA-C-G-C-----T-CA -----C--A--C--T--A--CA-A--A--A--C--G--AG-A--C--TT
--AGti-C-G-C-----C-CG -----C--A--C--T--A--CA-A--A--A--C--G--AG-A--C--TT
--AGAG-C-G-A-----A-GA -----A--A--T--C--G--AC-G--T--T--T--G--AG-A--C--CC

--GTCA-A-A-T-----A-CA -----A--A--C--C--A--AA-A--A--A--C--A--M-A--C--CC
--GACA-A-A-T-----G-CA ----- A--A--C--C--A-.AA-A--A..A--C--A..~.A--C--CC

--GTCA-A-A-T-----A-CA -----A--A--C--C--A--AA-A--A--A--C--A--U-A--C--CC
--GACA-A-A-T-----A-CA -----G--A--A- -C--A--TA-A--A--A--C--A--CC-A--C--CC
--GGAA-C-A-T-----A-CA -----A--T--A--T--A--AA-A--A--C--T--A--AG-A--T--CC
--GGAA-C-A-?-----A-CA -----A--T--A--T--A--AA-A--A--A--T--A--AG-A--T--TC

TaGTaAGtCA~?ATtAGACAaGT?tTaTTCcTaqAtiaaATAUqCCaGC7CAa~aCAaCAtqdaM

-A--G--T--G--T--C-----A--GT-G---C-GG-A-M-----G--C--T--G--A--A--T~--

-A--A--T--G-<--T-----A--AT-A---C-AG-G-M-----A--C--G--G--A--A--T~--
-A--A--T--G--C--C-----A--AT-A---C-AG-G-~-----G--C--T--G--A--A--TGGA--
-A--A--T--G--C--C-----A--AT-A---C-AG-U-PA-----A--C -T--G--G--A--’CGM--
-A--A--A--A--C--C ----- A--AT-A---C-AG-A-AG . . . ..G-.C.-T. .A..G.-TGMTGM -.

-A--A--G--G--A--C-----GG-AT-A---C-GG-A-AG-----G- -C--T--A--A--A--CGM--
-A--A--G--G--A--C-----AG-AT-G---C-AG-A-GG-----G- -C--C--A--A--A--TGAA--
-A--A--T--A--A--C-----G--CT-G---C-AG-A-U-----A..-A--C--G--A--G--TW--
-A--T--T--G--G--T-----A--X-C---T-~-A-AG-----G--A--A--A--A--A--TWT--

-A--T. -T--A--G--T-----A--X-C ---T-GG.A.AG- --.-L.-A--A--A --A--A--TMT --

-A--T--T--A--G--T-----A--TC-C---T-GG-A-AG-----G--A--A--A--A- -A--TGAT--

-A--T--A--A--A--T-----A- -TC-C---GGGA-AGAG-----A--A--TGAT--A--A--TGAT--
-G--T--C--G--A--T-----A--E-A---T-M-A-M-----A--A--A--A--A--a--TW--
-G--T--T--A--A--T-----A--CC-A---T-AG-A-M-----A--A--O--G--A--G--XU--

aTAtCATaGcAatqTaWGAacT~tccatMaTTLWfi?TaCCaa7aaTaOT@CaAqaCAqATAGTa

A--T ---A-C-ATG-A -----AC-GTCTCAT--A--T--U-A--CUTT-A--G--A-GG--A-----A
A--T--- A-C-ATA-A ----- AC-GTCCCAT--A--T--AA-A--CAAGC-A--G--A-GA--A-----A
A--T--- A-C-ATG-A ----- AC-AGCCCAT--C--AT-AT-A--CQCG-A--G--A-GA--A-----A

l--T--- A-C-ATG-A -----AC-ATCCCAT --A--T--AG-CMATMAT-A--GA-A-AA--A-----A
A--T ---A-C-TTA-A-----AC-MCCCAT --A--T--A-CCTTCTAC-A--GA-G-GA--G- ---A

A--T ---A-C-ATA-A -----AC-MCCCAT--A-- T--M-A--CCUA-G--G--A-GA--G-----A
A--T ---A-C-ATA-G -----AC-MCCCAT--A--T--M-A--CWC-A--A--A-GA--G-----A

A--T ---C-C-ATG-A ----- AC-GGTCCAT--A--U--U-T--AAUC-A--C--A-AA--G-----A
A--C ---A-T-ATG-A -----AT-GGTATTC--A--AT-AT-A--CAAAA-A-. G--C-GA--G-----A
A-.c--- A-T-ACA-A -----AT-GGTATT’C--A--AT-AT-A--CAAAG-A--G- -C-AA--G-----A
A--C ---A-T-ATG-A -----AT-GCTATTC --A--T--AA-CAGAAGAA-A--OA-G-AA--G-----A
A--C--- A-T-ATG-A -----AT-CXThT7C--A-- T--AT-A--CAGAA-O--O--G-A--G-----A

G--c ---A-C-ATG-A -----AT-GGTATTC--A--T--TT-A--TA0GC-A--A--A-M--G-----A

A--C--- A-C-ATG-A -----AT-aTATTC--A--T--TT-A--TAGGC-A--k--A-AA--O-----A

2162

2200

2197

2197

2311

2251

2311

2257

2251

2260

2260

2272

2260

2149

2158

2229
2270

2267
2267
2301
2327
2301
2327
2327
2330
2130
2342
2330
2219
2220

2297

2340

2337

2337

2451

2397

2451

2397

2397

2400

2400

?412

7400

2209

2290

I-11.26
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H1V2MIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIv2!i IHz

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVN14251

SIVNM142

sIVH14239

SIVHNE

SIVSHHH4

SIVSHF6PBJ

CON9ENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIv2r31!N

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIV14J4251
B? VHH142

SIWH239

SIVH)’E

SIVSMHH4

SIVSHA4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

tlIV2ST

NIV2DEN

I11V7D194

IIIV2G}11

V2D205

VHM251

VH141 42

VHH21’3

V)4NK

V!lf4Ml14

VSM14PII,J

aAcaCdTGtqacaAatgcCA?CAqWGGaGAaGCtkTaCATCGqCAaGt~TqCAGAaaTAGGqacLT

A-CT-A--TGCCC-ATGT--A--G-----G--A--T--A-----G--A-T----G----AC----CACT-

A-CA-A-- ~GCCC-TGTG--A--G-----G--G--T--A-----G--A-T----G----AC----CACT-

A-CA-A--TGCCC-GTGC--A--A-----G--A--T--A-----G--A-T----G----AC----CACC-
A-CA-A--CACCC-ATGT--G--G-----G--G--T--A-----G--A-T----G----AT----CACT-

A-CT-A--TGCCC-ATGC--A--G-----A--A--C--A-----G--A-T----G----M----CGTT-
A-CA-A--TGCCC-ATGC--A--G-----A--A--C--A-----G--A-T----G--- .AA----CGTT-
A-CA-A--TGCCC-ATGC--A--G-----A--G--C--A-----O--G-T----G----M----TGTC-
A-TT-C --TGATA-ATGC--A--A-----G--A--T--T-----A--G-T----G----CC----UCA-

G-CA-C-- TCATA.ATGT--T -.G---.-A-.A- -T..A-..-.G.- G.T---.T’----TC .---~CT-

G-CA-A --TGATA-ATGT--T--A-----A--A--T--A-----G--G-T----T----CC----~CT-
G-CA-C--TGATA-ATGT--T--G-----A--G--T--A-----G--G-C----T----TC----MCT-
G-CA-A--TGATA-ATGT--T--G-----A--A--T--A-----G--G-T----T----TC----GACT-

G-CA-A--TGATA-ATCC--C--G-----A--A--C--A-----G--A-T----G----AC----~CT-

G-CA-A--TGATA-ATGC--C--G-----A--A--C--A-----A--A-T----G ----AC----GACT-

GGCAaATGCAaTqtACaCAttTAGAaGGafi&aT?aTtATAGTaGCAGTaCATGT7GC?AGTGGaTTcAT
---- A-----C-GC--A--TT----A--A--GA-CA-T-----A-----A-----T--A- ----A-- r--

---- -----C-~--A--TT----A--A--AG-CA-T-----A-----A-----T--A-----A--T--A
-.—- A-----C-GC--A--CT ----A--A--AA-CA-T-----A-----A-----T--A-----A--T--

---- -----C-GC--A--CT----A--A--M-CA-T-----A-----A-----T--A-----A--T--A

---- -----C-AC--A--CT----A--A--M-CA-T-----A-----A-----T--A-----A--C--A

---- -----C-GC--A--CT----A--A--AA-CA-T-- .--A-----G-----T--A-----A--C--A
---- A-----C-GC--A--CT----A--A--GA-CA-T-----A-----A-----T--t. -----A--C--

---- -----C-GT--A--TT----A--A--M-TA-A-----G-----C-----A--C-----G--T--G
---- A-----C-GT--C--TC ----A--A--AA-AG-C-----T-----A-----A--T'-----A--C--
---- A-----T-GT--C--TC ----~--A--AA-AG-C-----T-----A-----A--T-----A--C--

---- -----T-GT--C--TCA --.-G--A. -M-AA.c-- ---T.---.A .--.-A--T- -..-A-.c. -

---- -----T-GT’--TC-GC----AA-C--U-AA-CA - - . . - T.. - --A. - . ..A..T . . . . -A. .~- .

---- -----C-GT--G--CC----A--C--AA-AA-T-----T-.---A- ----G--T-----A--T--A
---- -----C-GT--A--CC----G--C--AA-AA-T-----T---- -A-----G--T-----A--C--A

AGAaGCAGAaGTaATcCCaCAqGAaaCAGGaAGaCA,jACaGCaaT7TToaTatTaAAatTqGCcaGcAGa

A--- -----A--C--C--A--G--AT----A--A--A- -A--AC-C--CC-AT-G--AC-G--AA-T- -G

---G ----- A--T--C--A--G--AT--- - A--G--A--A--AC-G--CT-AC-G--AC-G. CA-T--G

A--- -----A--C--C .A--G--AA----A--AC-C--A--AC-C--CC-AT-A- -AC-(;--CA-r--G
..- A -----A--C--C--A--C--AT----A--(;--A--G--AC-C--CC-AC-A--AC-(;--Ch-T- -[;

--- -----A--C--C--A--G--AT----A A--G--G--A--AC-C--CC-AT-A--AC-C--CA-T--G

A----- --A- -C--C--A--(1--AT----A--C- -(1--A--AC.CC-AT-AT-A--ACAC--(;-T--(;

A--- -----A--T--(:--A--(:--AT--- -A--(;--(A--A--C;CCC--CA-AC-(;-CA-T;--CA-T- -(;

‘--A--.--(;--A--A--C--A--GA----A--A- -G--A--TC-CC-AC-AC-A--GT-(J--CA-C- -A
--- A -----A- -A--T--A--A--(;A----A--A- -G- .A--AC-A--T(GTGA-AT-(;-(;- -AG-C--A

---A- ----A--A--T--A--A--AA--- -A--A--(A--A--AC-A~-7C-A:T-A- -AT-G--AA-(:--A

---A-----(T--A--I;AA--A--I;A--- -A--A--CA--A--ATCA--TC-(;T-A- -AT-(;--AG-C--A

A-. . . . . --A- -A--A--A--A--(;A--- -A--A--lA--A--AT(:--T(:-(;T-A --Ar-G--AA-C--A

---(:-----A--A--v --{;--I;--AA----A- -A--A--A--AC-(1- -T(:-r;T-A--(;T-A-- T!I-C--A
---11- ----A--A- -T--II--C--AA----A--A- -A--A--A(;(rC-’rC-A;C-A- -hT-A--cA-c--A

2366

2410

2407

2407

2521

2461

2521

2467

2467

2470

2470

2482

2470

2359

2360

2433

2400

2477

2477

2591

2537

259!

2537

2537

2540

2540

2532

2540

2429

2438

2502

2550

7547

254’1

2bbl

760”)

2661

2bOl

760”1

2b)0

7tllu

?(,72

JIIIO

?499

2>00

1.1).27



H1V2MIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIv2BlEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVMN251

91VW1142

SIVNN239

SIVNNt

91VSMH4
SIVSWB!’

CONSEN:US

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

rlIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205
“rvm251..

SlVNM142

91VW239

91VMNE

SIVSHMH4

SIVSMPBJ

CONItNSUO

UIV2ROD

HIV2111HZ

t/Iv21sY

H[V29T

HIV2BEN

I{IV2D1 24

IIIV:GH1

IILV2D203

9

s

9

9

9

9

TGGCC?aT?ACaCAccTqCAcACaUtAALGGtgCcMcTTcaCtTCaCaqq&aGTaMqATGGT?GCaT

-----M-A--A--CT-G--T--A--T--T--TG-C--C--CA-T--A-AGGAG--G--G-----A--A-

-----M-A--A--CC-G--C--A--T--T--TG-C--C--CA-T--A-AGGM--G--A-----A--A-

-----M-A--A--CT-G--C--A--T--T--TG-C--C--CA-T--A-AGGAG--A--G-----A--A-
-----M-A--A--TT-G--C--A--C--T--TG-C--C--CA-T--A-AGGM--A--G-----G--A-
-----M-A--G--CT-G--C--A--C--T--CC-C--C--CA-T--A-AGGM--G--G-----G--A-
-----M-A--A--CT-G--C--A--C--T--CC-C--C--CA-T--A-AGGM--G--G-----G--A-

-----u-A--A--cA-A --C--A--C--T--CT-C--C--cA-T--A-AGG)~--G--G-----G--A-

-----';A-C--A--CC-A--C--A--C--C--TG-C--C--CA-C--A-CMGT--A--G-----A--C-

-----TA-T--A--TC-A--C--A--T--T--TG-T--C--TG-C--G-MGM--A--G..----T--A-

-----TA-T--A--TC-G--C--A--T--T--TG-T--C--TG-T--G-MGM--A--G-----T--A-

-----TA-T--A--TC-A--C--A--T--T--TG-T--C--TG-T--G-UGM--A--G-----T--A-

-----TA-T--O--TC-A--C--A--T--T--TG-C--C--TG-T--G-MGM--A--G-----T--A-
-----CA-C--A--TC-G--T--T--T--T--TG-C--T--CA-A--A-tiGM--G--A-----T--C-

-----CA-C--A--TC-G--T--T--T--T--TG-C--T-.CA-A--A-MU--G--A-----T--T-

GGTGGqCaGG7ATaGAaCAaaCcTTtGGaGTaCCtTA&tCCACAqAGcCAgWaGTAGTgGMGCaA?

-----ATA--T--A--A--AT-C--T--A--A--T--C--T-----G--C--A--A-----A-----A--

-----GTA--t--A--A--M-C--T--A--G--T--C--T-----A--C--A--A-----A-----A--
-----GTA--C--A--A--+T-c--T--A--A.-T--c--T----.A--c.-G..A.-.-.A---..A.-

-----ATA--T--A--A--AT-C--C--A--A--T--C--T-----A--C--A--A-----C-----A--

-----GTA--T--A--A--AT-A--T--A--A- -T--C--C-----A--C--G--A-----A-----A--
--.--ATA.- T--A..A.-A T-c--T--A. -A.-T--c-- T.----A--c --G.-A---- -A-----A--

'----ATA--T--A--G--AT-C--T--A--A--T--C--C-----A--C--G--A-----A-----A--

'----GTA--A--A--A--M-T--T--A--A--C--T--C----..A--T--A--A-----G-----A--

-----CCA--O--A--G--CA-C--T--G--A--A--C--T-----O--T--O--A-----G-----A--

-----GCA--O--A--G--CA-C--T--G--A--A--C--T-----O--T--G--A-----G-----A--

'----GCA--O--A--O--CA-C--T--G--A--A--C--T-----G--T--G--A-----G-----A--

-----GCA --G--A--G--CA-C--T--G--A--A--C--T-----G--T--G--A-----G-----A--

'----GCA--G--T--A--GA-C--T--O--G--T--T--T-----G--C--A--A-----G-----A--

-----GCA--C--T--A--GA-C--T--G--A--T--T--T-----O--C--A--G-----C---..-G--

WcCAcCAccT&MaAatCAqATAqatAGAaTtAGaM&CAgGCAaataCAaTaGA&AC7aTa0TAaTa

---T--C--TC-A--A-AC--A---AGT- .-A-C--A--A--G ---AATA--A-A--M--M-A---C-A

---T--T--TA-A--A-GT--G---MA---G-T--A--G--G ---MTA--G-A--M--M-A---T-A

---T--C--CC-G--A-AT--G---GM---A-T--A--G--G ---MTA--A-G--AA-AA-A---C-A

---T--C--CA-A--A-GT--G---TGA---G-T--A--G--G ---MCA--G-A--U--U-A---C-A

---T--C--CC-A--G-AT--C- --AGT---T-A--A--A--G ---AATA--A-A--A--AA-A---C-a
-..T--c--cA.A-.A .AT..G.-.AGT--- A-r--A..G..G ---AATA--A-A--AA-AA-A---C-A

‘--T--C--CA-G--G-GT--G---TGA---G-T--A--A--G ---AATA--A-A--CA-AA-A---C-A

---C--T- -CC-G- -A-AT--A---GAC---C-C- -A--c--GTATGAAA--A.A--G. .)~G.I..-IA-A

VMM?51 ---T--c --CC-G--A-AT--A---(-AT ---A-C--G--A--A---GAAT--G-A .-h--7A-A---T-A

VMH I 42 ---T--c--CC-G--A-AT--A- -- M7---C-G--G--AI-TT--AI.TT u-A--A--ClA-T---T -A

VHH2 19 ---T--(:--CC-G--A-AT--A- -.(;AT---C-G--G--MTTA---M&T.-G.A--&--(:& -A---T-A

VHNE --- r--C--TC-A--A-AT--A-- -I;AT---C-(;-A;--MTTA---MAT--A-G-.A.-CA -A.--T-A

VSMHI14 ---c--T-- TT-A--A-CC--G---GAT---A-T--A--A--A---AACT-.A.A--G.-TI~.A---C-A

VSHHPtlJ ---r:--T-- T(:.A..A.Cc-.OAT.AAT---A-~--A--A-.~. ..AATT.-A.A-.T~.A~-A-.-c-A

2569
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2677
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2600
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2569
2578
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2747

2147

2750

2750
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2750

2639

2648
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2760

2757

2737

2871

2017

2871

2HI’1

2817

2020

2820

?812

2820

2“109
2110

1.11.2M
MAY 91



HIWSIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV219Y

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVHN251

SIVNH142

SIVN?4239

SIVNNE
SIVSMHH4
SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNH251

SIVMM142

SIVM14239

SIVMNE

SIVSMHH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

IIIV21SY

HIV2ST

IIIV2BEN

llIV211194

IIIV2GI11

IIIV?D20S

sIvMf4251

S1VM14142

SIVM14239

SIVMNK

S[VSMMI14

SIVSMMPIIJ

ATGGCAqtTCAtTGcATGMTTTTM&AgaAGGGGaGMaTAGGGGATATGACcCCaqcAGUMtTAa

------AT---T--C-----------A-GA-----G---A-------------T--ATc-------T--A

------GT---’C--C -----------A-GA-----A---A-------------C--AGC-------A--A

------CT---T--C ---------- -A-GA-----C---A-------------C--AGT-------C--G

------GT---T--C-----------A-GG-----A---A-------------C--AGC-------C--A

------GT---T--C-----------A-GA-----A---A-------------C--AGC-------C--A

------GT---T--C-----------A-GA-----A---A-------------c--AGc-------c--A

------GT---T--C-----------A-GA-----A---A-------------C--AGc-------c--A

------AC---C--C-----------A-GA-----A---A-------------C--TGC-------C--G

------GT---C--C -----------A-GA-----A---A-------------T--AGC-------T--A

------GT---C--C -----------A-GA-----A---A-------------T--AGC-------T--A

------GT---T--C-----------A-GA-----A---A-------------T--AGC-------T--A

------GT---C--C -----------A-GA-----A---A-------------T--AGC-------T--C

------GT---T--T -----------A-GA-----A---A-------------T--AGC-------T--G

------GT---T--C-----------A-GA-----A---A-------------T--AGC-------T--G

TcUcATGaTcACcaCAGAaCAaGAaATACAaTTcctcCM?caA~tTM&TTtaAAaAtTTtCg

-C--T---A-C--CA----A--A--G-----A--CCTC---GCC-----T-C---A--m--G-T--T-G

-C--T ---A-C--CA----A--A--A-----A--CCTC---GCA-----T-C---A--U--A-T--T-G

-C--T ---A-C--CA----A--A--A-----A--CCTC---GCA-----T-C---A-. U--A-T--T-G

-C--T ---G-C--TG ----A--G--A -----A--cCTC---GTA-----T-A---T--AC--A-T--T-G

-C--C---A-T--CA----A--A--A-----A--CCTC---AGA-----T-C---T--TA--A-T--C-A

-T--C---A-C--CA----A--A--A-----A--CCTC---AGA-----T-C---T--TA--A-A--c-A
-c--c ---A-T--CA----A--A--A---- A--CCTC---ATA-----T-A---C--TA--A-C--C-A

-T--C ---A-A--CA ----G--A--A-----G--CTTC---GCA-----T-T---A--TC--A-T--C-A

-T--C ---A-C--TA----A--A--A-----A--TCU---TCA-----C-C---A--TA--A-T--T-G

-T--c ---A-C--TA----A--A--A-----A--TCM---TCA-----C-C---A--TA--A-T--T-G

-T--C ---A-C--TA ----A--A--G -----A--TCAA---TCA-----C-A---T--TA--A-T--T-G

-T--C ---A-C--TA----A--A--A-----A--CCU---TCA-----C-C---A--TA--A-T--T-G

-C--T---A-C--CA----A--A--A-----A--CCU---TCA-----T-C---A--TA--A-T--T-G

-C--T ---A-C--CA----A--A--A-----A--CCti---TCA-----T-C---A--TA--A-T--T-G

\/J’ •~ (rara) \/ 5’ sj (car.)
GGTCTATTaCAGaGAAGGCAGAqAl \qaTqTGGAAaGGACCtGGtGAqCTatTGTGGAAaGGq(.tAaGGA

--------T---A --------- G-T--GT-G---A-A-----T--G--A--AC-------A--A--A---
--------T---A---------G-T--GC-G---A-A-----T--G--A--GC-------G--A--C---

--------T---A---------A-T--AC-G---C-A-----T--G--G--AC-------A--G--C---

--------T---A---------G-T--GC-G---A-A-----T--G--A--AC-------G--G--C---

--------A---A---------G-T--GC-C---A-A-----T--T--A--AC-------G--A--A---

--------A---A---------G-T--GC-C---A-A-----T--A--G--AC-------G--A--C---

-------S.A---A---------G-T--GC-G---A-A-----T--A--A--AC-------G--A--C---

--------A---A---------G-T--AC-C---A-G-----T--T--A--AT-------A--G--A---

--------A---A---------G-T--AC-(;---A-G-----C--T--G--AT-------A--(;--A---

--------A---A---------G-T--GC-G---A-(;-----C--T--G--AT-------A--G--A---

--------A---A --------- (;-T--AC-G---h-(l-----C--T--G--hT-------A--G--A-- -
. .- . . .- . A---A---- -----G-T--GC-G---A-A-----T- -T--G--AT-------A--G--A---

--------A---A---------G-C-- GC-(;---A-A ----- C--T--C--AT---- ---A--(J--A---
--- - . . . - A ---A---------(;-C. -(;C-(;---A-C-----AT-A--G--AT-------A--G--A---

2777

2030

2027

2027

2941

2067

2941

2007

2887

2090

2090

2902
2090
2779
270e

2046

2900

2097

2097

3011

2957

3011

2957

2957

2960

2960

2912

2960

2849

2e58

2916

2970

2967

2967

1001

1(:27

:081

J02”1

10?7

10.10

!010

3042

10JO

291’4

29211

1-11.29



HIV2/SIV POL

CONSENSUS

HIV2!40D

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVW!251

sIvPlM142

sIvw239

SIVHNE

SIVSHHH4

SIVSNMPBJ

GCAGTCaTcqTtiGGTAGGgaCa~ tiT?MagTAgTACCaAGaAGgMgK tMqATtATcAaagAcT
------C-AG-C--------M-A--C--A--M--A----A--A--G--A--C--G--C--C-GAG-C-
------A-AG-C --------GA-A--A--A--AG--G----A--A--G--A--C--G--C--T-MG-C-
------A-AG-C--------~-A--T--A--AG--A----A--A--A--G--C--G--C--C-GAG-C-
------A-AG-C--- ----GG-T--C--&A-AA--A---- A--A--A--A--C--G--C--C-hAG-C-

------A-AC-C --------U-A--C--A--AG--G----A--A-+--G--C--G--T--C-GGG-C-

------A-AG-C--------GG-G--C--A--AG--G----A--A--G--G--C--G--T--C-GU-C-

------A-AG-C--------~-A--C--A--AG--A----A--A--G--G--C--G--T--C-GAG-C-
------A-CA-A --------GA-A--A--AG-GG--G ----C--G--A--A--T--A--T--A-GGC-C-
------A-CT-A --------GA-A--C--T--GG--G----C--A--A--G--T--A--T--C-MG-T-
------A-CT-A--------U-A--C--T--GG--G----C--G--A--G--T--A--T--C-MG-T-

------A-CT-A--------GA-A--C--T--GG--G----C--A--A--G--T--A--T--C-~G-T-
-..--.G-=T-A-------.~-A--C--T--GG--G---- C--A--G--G--T--G--T--C-AAG-T’-
------A-CC-A --------GA-A--G--CG-GG--G ----A--G--G--A--T--A--T--C-MG-C-
------A-CC-A-- ------GA-A--G--GG-GG--G ----A--G--G--A--T--A--T--C-mG-C-

vif cds ->

CONSENSUS

HIV2hOD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv20194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNN251

sIVHH142

S1VW239

5LVMNE

sIvsmH4

SIVSMPIPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

H1\’2D194

HIV2CH1

HIV2D205

SIVNH251
51!q4H14~

sIVMM239

SIVhNE

SIVSMMH4

SIVSMHPBJ

ATCGAqqAgGati&Gaq?TGGATaGt?qLtcCcac?tGaqGataccaqqqAGGcTqGAGAqgT~CAta

-----GG-A-AC-A-AGA ----- A-TGGTTC-CACCT--AG-GTGCCAGGG---A-G----AA-----TA

-----GG-A-GC-A-AGA ----- A-rGGTTC-CATTT--AG-GTGCCAGGG---A-G----GA.----***

-----CC-A-GC-A-AGA -----A-CGGTTC-CACCT--AG-GTGCCAGGG---A-G----U-----TA

-----GG-A-GC-A-AGA -----A-CGGTTC-AACTT--AG-GTGCCAGGG---A-G----GG---- .TA

-----GG-?-AC-G-UC -----A. TAGTCC-CACCT--AG-GTGCCAGGG---A-G----M-----TG

-----GG-A-GC-A-AkC -----A-TAGTTC-CACCT--AG-GTGCCAGGG---A-G----GG-----TA

-----GG-A-GC-A-MC -----A-TTCCCA-CTGGA--GT-CCAG~AGG---A-G----GG-----TA

-----GG-G-AA-A-GAT ----- T-TAGTGC-GACAT--AG-ATACCAGGC---C-A----GA-----CA
-----GG-G-~-A-AGG ----- A-CAGTTC-CACAT--AG-ATACCGGAG---C-A- .--GG-----TA

-----GG-G-M-A-AGA -----A-TAGTTC-CACAT--AG-ATACCGGAG---C-A----GG-----TA

-----GG-G-M-A-AGG -----A-~GTTC-CACAT--AG-ATACCGGAG---C-A----GG-----TA
-----GG-G-M-A-AGG ----- A-CAGTTC-CACAT--AG-ATACCGGAG---C-A----GG-----TA
-----GG-G-AA-A-UT -----A-XGTTC-CACTT--AG-ATACCGGAG---C-A----GG-----TA

-----GG-G-U-A-UT -----A-TGGTTC-CACTT--AG-ATACCGGGG---C-A----AG-----TA

q7CT77T7AA?7?
~**.

G***
G***

CC--TG-CMGTA >
G,,.

G**.

GT--GA-T--***
G...

G.*,

(;**.

G***
G*b.

G*9.

3060
3114
3111
3225
3430
3225
3171
3160
1174

3174
3113u
11”/4
3063
3012

2985
3040
3037
3037
3151
3097
3151
3097
3097
3100
3100
3112
3100
2909
2990

3052
3110
3100
3107
3221
3167
3221
3167
3167
3170

3170
3102
3170
3059
3060

1.1)40
MAY 91



splice

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2JJ205

sIv?4M251

SIVHM142

SIW4M239

SIVMNE

SIVSMHH4

SIVSMHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

IIIV21SY

,IV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNM251

SIVMM142

SIVM14219

SIWNE

S1VSHMH4

SIVSHHP13J

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY
llTv2sT

HIV2BEN

IIIV2D194

I11V2GIII

I11V2D205

!31vw251

sIVt4H142

SI’!HH219

SIVMNF.

$i1VSPlHl14

SIVSHMIJII J

sites have been determined for SIV only.

ATGGAqgAgGaaAaGag?TGGATaqL 7GTtCCCAC?TWAGGaTaCCaGggAGG77 ?cTqGAGAgqTGGC

-----GG-A-AC-A-AGA-----AGTG--T--C-CC------G-G--A-GG--- . ..A-G----AA----

-----GG-A-GC-A-AGA-----AGTG--T--C-TT------G-G--A-GG--- . ..A-G----GA----

-----CC-A-GC-A-hGA-----AGCG--T--C-CC------G-G--A-GG--- . ..A-C----U----

-----GG-A-GC-A-AGA-----AGCG--T--A-CT------G-G--A-GG--- . ..A-G----GG----

-----GG-A-AC-G-UC-----AGTA--C--C-CC------G-G--A-GG--- . ..A-G----M----

-----GG-A-GC-A-MC-----AGTA--T--C-CC------G.G--A-GG--- . ..A-G----GG----

-----GG-A-GC-A-UC-----A. ..--T--C-CC------GGG--A-GG---AGGA-G----GG----

-----GG-G-M-A-UT-----TGTA--G--G-CA------A-A--A-GC--- . ..C-A----GA----

-----GG-G-M-A-AGG -----AGCA--T--CACA------A-A--G-AG--- . ..C-A----GG----
-----GG-G-M-A-AGA-----AGTA--T--C-CA------A-A--G-AG--- . ..C-A----GG----
-----GG-G-M-A-AGG-----AGCA--T--C-CA------A-A--G-AG--- . ..C-A----GG----
-----GG-G-M-A-AGG-----AGCA--T--C-CA------A-A--G-AG--- . ..C-A----GG----
-----GG-G-AA-A-~T -----AGTG--T--CTCA------A-A--G-AG--- . ..C-A----GG----
-----GG-G-U-A-UT-----AGTG--T--C-CT------A-A--G-GG--- . ..C-A----AG----

<- PO1 cdm
AtaqccT?aTcAAqtAtcTqUaTAtAaaACaa&aGA?cTa7a7aaGCt ?cgcTATGT?CCcCAtcatk4

-TAGCC-TG-C--GT-TC-A--P. --C-AA--~G--TAGWGTGTGCTTC-----T--C--CCAT--

-TAGCT-GG-C--GT-CT-G--A--C-GA--AW--CT-AGAGU--TATGC-----T--C--TCAT- -

-TAGCC-TA-C--GT-TC-A--A--C-GA--W--TC-AGMCA--TGCGC-----T--C--CCAT--

-TAGCC-TA-C--GT-TC-A--A--C-GA--AGU--TC-AGAGM--TGTGC-----T--C--CCAT--

-TGCCC-TG-C--GT-CC-G--A--C-GA--UU--CC-AGAGGA--TGCGC-----T--C--CCAC--

-TAGCC-TG-C--GC-CC-G--G--C-GA--W--CT-AGAGGA--TCCGC-----T--C--TCAC--

-TAGTC-TG-C--GT-CC-A--A--C-GA--UU--CC-AGAG~--TGCGC-----T--C--CCAC--

-CAGTC-GA-T--GT-TC-T--G--T-GA--AGGA--GT-GCUCA--TCTCT-----C--T--CCAC--

-TAGCC-CA-A--AT-TC-G--T--T-M--TAi J--TC-ACAMA--TTTGG-----G--C--TTTT--

-TAGCC-CA-A--AT-TT-G--T--’T-AA--TAAA -TC-ACU--CTTGC-----G--T--TCA’T--

-TAGCC-CA-A--AT-TC-G--A--T-M--TW--TC-ACW--TTTGC-----G--C--TTTT--

-TAGCC-CA-A--AT-TC-G--A--T-M--TM--TC-ACW--TTTGC-----G--C--TCAT--

-TAGCC-CA-C--AC-CC-G--T--T-AC- -TAM--CC-ACAGAT--CTTGG-----G--C--TCAT- -
-TAGCC-CA-C--AC-CC-G--A-- T-AC--TMA--CACAGMGCTTGTTAT-----A--C--TCAT--

qGT7GGaTGGGCaTGGTGGACtTGCAGcAGaqTaATaTTcCCacTaaaaqaaqa&~qtcatcTa~aqTa

G--G--A-----CG-------T-----C--CG-A --A--C--AAWGGAAACAGTCATCTA-GA-AA-A

G--G--G-----A--------T-----C--GIG-A --A--C--AGAAAGAGUCAGTCATCTG-GA-AA-A

G--G--A-----[;G------T-----C--[;G-A --A- -C--AAA&AGGAAACAGTCATCTA-GA-AA-A

G--G--A-----G--------’t-----C- -GG-A-- A--C--AMhAGGAGAAA(;TCATCTG-GA-AA-A

G--G--A-----A--------T-----C--GG-A--A--C--AC-ACAAGGAAAAAGTCATC-A- -AA-A

G --A--A-----A--------T-----(:--(;G-A--A --C--AC-AGAAGGAGAAAGTCA7C-A- -c;A-A

G--G--A-----G- -------T-----(;--(;C-A--A--C--TC-AMGCAGAAAGTCATC-A- -GA-A
G --A--A-----T -------- T-----T- -AA-A--A--CC-AAACAAAGGA(;CATC(;(;C(AC-A- -AG-(:
~,- .u-.A. - - --A- .--.---c -----(: --A(; -A--c -.(: --CC-ACAGGAAGGAA,;CCAT7’-A --A(;-A

G--C--A-----A ----- --(:-----C- -AC;-A--C --C--AC-ACAGGAAGGAA(;CCATT-A--AA-A

(;--C--A-----A ------- -c- ----!:--AC:-A--C--C-- AC-ACACCAAI;GAAGCCATT -A--A[;-A
:;--c--A-----A-- ------(:-----(:--A(;-A--(: --C--AC-ACAA[;AAAAAA(;(!CAAT-h --A(,-A

A- -T--A-----A--------T-- ---(”--A(;-A--( :-AT--AT-AA(;(;(;AT(;A(;AcT(;ATT -(;--A(:-A

A--T’--A-----A- ----.-T-----i:--A(;-A- -1:--C- -AAAA(;GATGAAGCTCAT1T1’ .(;--A(;-A

64

67

67

67

67

67

67

67

67

67

67

67

67

67

67

128

137

137

137

137

137

137
137

137

137

137

117

137

137

137

197

20’1

207

201

201

207

20”t

201
20”1

201
;’0/
:[)1
701
20I
JOI

I.11..ll
MAY 91



HIWSIV VIF

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIV14H251

sIVFW142

sIVMM239

SIVMNE

SIVSHHH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVHPf251

sIVIW142

sIVHH239

SIVHNIZ

SIVSMMH4

SIVSMHPBJ

CONSENSUS

IIIV2ROD

HIV2NIHZ

I11V2[SY

I{IV2ST

111v2FiEN

IIIV2D194

}IIV2GI11

IIIV2D205

CAaGgaTAtTGGaActTaaCaCCA_aAaaGGaTgqcTcagctcttAtqCaGTgAGaaTaACcT=TAc?

--G-CA--T ---A-CT-U-A -----A-AA--A-GGC-CTCCTCTT-TT-A--A--AA-A--T-----CA

--A-CA--T ---A-CT-AA-A- ‘---A-AA--A-GGC-CTCCTCTC-CT-A--AA-AA-A--T-----7A

--G-CA--T ---A-CC-AA-A ‘----A-U--A-GGC-CTCCTCTT-TT-A--AA-GA-G--T-----CT

--G-CA--C ---A-CC-U-A '----A-AA--A-GGC-CTCCTCCT-TT-A--A--AC-A--T-----TA

--G-CA--T ---A-CC-AA-A -----A-AA--A-GGC-CTCCTCTC-TG-A--A--AT-A--C-----TA

--G-CA--T ---A-CC-AA-A -----A-ti--A-GGC-CTCCTCTC-TT-A--A--GT-A--C-----TA

--G-CA--T---A-CC-M-G -----A-AA--A-GGC-CTCCTC7C-TT-A--G--AA-A--C-----TA

--A-GA--T ---A-CC-AA-C -----A-GG--A-TCT-uGCTCCT-TG-T--AC-AC-A--A-----TG
--A-GG--T ---C-TT-GA-A -----A-GA--G-GGC-CAGTACTT-TG-A--G--GA-A--C-----CT
--A-GG--T---A-GA-AA-A -----A-GA--G-GGC-CAGTACTT-7G-A--G--GA-A--C-----CT
--A-GG--T ---C-TT-GA-A -----A-u--G-GGC-CAGTACl'T-TG-A--G--GA-A--C-----CT

--A-GG--T ---A-TI’-GA-A ----- A-GA--G-GGC-CAGTACTC-TG-A--U--U-A--C-----CT

--A-GA--T---A-GG-AG-A -----A-AA--A-GGC-CAGTACTT-T'G-A--A--AA-A--C-----CT
--G-GA--T---A-GA-AA-A ----- G-AA--G-GGC-CAGTACTT-TG-A--AA-AA-A--C-----CT

caaaaaa7TTcTqqaCAGATGT?ACaCCaqActqtGCaUca??cTAcTqCAtaGcaCTTATTTCcCTTG

CAGAAAAG--C-GGA ------- T--C--ACTGTGA--A--TGACA--A-CA-CA-CA--------C----

CAGAAAAG--C-GGA -------T--C--AG-CTGT--A--TACCC--A-A--TA-CA--------T----
CAGAAGGG--C-GGA ------- T--C--AG-CTGT'--A--CACCC--A-A--CA-CA--------T----
CAGAAAM--C-GGA ------- T--c--AcTCTCG--G--CTACA--A-cA-TA-cA--------T----

CAG~G--C-GGA ------- T--C--ACTGTGA--A--CAACA--A-CA-TA-CA--------T----

CAGAAMG--C-GGA -------T--C--AG-CTGT--A--CTCCC--A-A--CA-CA--------T----
CAGWGG--C-GGA ------- T--c--AcTATAA--A--cAAcA--A-cA-TA-cA--------T----

AGAGGAAC--T-ATA -------h--A--TG-7GTG--A--CCAGC--C-G--X-GT--------T----

CAAGCUC--T-GGA -------A--A--ACTATAA--A--CACTG--C-CA-TA-CA--- -----C----

CAMGGAC--T-GGA -------A--A--AG-ATA7--A--TATTT--C-G--TA-CA--------C----
CMAGAAC--T-GGA ------- A--A--ACTATAA--A--CACTG--C-CA-CA-CA--------C----

CAAGGAAC--T-GGA -------A--A--AG-CTGT--A--CATTT--C-G--TA-CA--------C----
CCAGAAAT--C-GGA '------A--A--AG-TTAT--A--CACTT--C-G--TA-CA--------C----

CCAGMAT--C-GGA ------- G--A--ATTATAA--A--CACTG--C-CA-CG-CA--------C----

\/1’aj

CTTTaCaGc?gq7GUGTaaGdAqaGCCATCAGqCGa~aaaqttatTqTCaTqCTGCAa7TacK??aA

----A-A-CAGGT-----AGAA-GA-------- A--G--AMGTTAG-C--C-G-----CCGATC-CCG-

----A-G-CAGGT-----GAA-GA --------A--G--UMTTAG-C--C-G-----AA-AK-CCG-

----A-G-CAGGT-----AGAA-GA --------G--A--WGCATAG-C--C-C-----CCAATC-CCA-
----A-G-CAGGC-----AA-A-GA --------A--G--WGCTAA-C--C-G-----CCAACC-CCA-

----A-G-CAGGT-----AGAA-GA --------A--G--AMGTTAG-C--C-G-----CCAATC-CCA-

----A-G-CAGGT-----GAA-GA --------A--G--AAAG7TAG-c--c-G-----CcAAcc-CcA-

----A-G-CACGT-----AGAA-GA --------A--G--mGTTAG-C--C-G-----CCAATC-CCA-
----7-A-CCAAT-----AGAG-GA--- -----G--A--AAA(;ATAG-C--C-A-----ATCATC-ATC-

!;IV14M251 ‘---h-A-cz(;(;A-----GGGA-GG--- -----(i--A--AcficTG(;(T--T-G-....cAGTcc.cAG.

SIV14M142 ----A-A-CG(;(;A-----A;(;(;(;(;---- ----G--A--ACGACT((;(T--T-G-----GAA(;CC-AA(; -
G1VMM239 ----A-A-17G(x;A-----GGGA-GG------- .(;--A--ACAACTGG-T- -T-GG-----(;A(;C-(;A(;-

SIVMNC ----A-A-CGGGA-----GCGA-CG- -------G--A--ACAACTGG-T--T-C-----G(;AGCC-(;AG-
SIV5MH4 ----T-A-AGGGA-----GIAGG-AG--------(;-- A--GAAATTGC-G--G-AG----A(;AAC-(;AA-

YIVSHt4PIJJ ----T-A-AGG(’4-----AGGA-GG--- --...G --A--AAAATTCC-G--G-A(;---A(GAACC-GAA-

266

277

277

277

277

277

277

277

27”)

277

2?7

277

217

277

277

332

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

347

397

417

417

417

417

41/

41’1

41”1

411

411
411

411

411

417

417

1.11..12
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HIWSIV VIF

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVHM2S1

sIv?fM142

sI’WM239

SIVHNE

SIVSM14H4

SIVSHf4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIm251

SIVMH142

sIVMM239

SIVMNE

SIV9MMH4

SIVSMM?BJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

IIIV21SY

HIV2ST

I{IV21JEN

IIIV2D194

IIIV2G111

IIIV2D2U5

ZlVMH2!il

S1VMM142

s1VMM2J9

31VMNE

s [VSM14114

S lVSHt4Pll,J

(:c)NSENSUS

I11V7ROD

}11V2N[I17,

IIIV21SY

II
II

II

II

II
,.

,,
.,

,.

,.

‘,

V29T

V211EN

VJI)I 94

V)(;Ill

V21))11’)

VMM2’)1

vt4f41’4)

VMM> PI

‘VHNl~,

V’;MMI14

V!; HHIIII, I

S’sj (rara)\/ vp)( cds ‘>

GCtCAtaag??ccAGGTACCaag?cTaCAqTaccTaGCccTaa?aGTaGTaca??aA?atq?c???dgat

--T--TAGAGCCC ------- GTCAC-T--A-TTC-G--CAGTGTA--A--GCAACMMTGAC . ..AGAC

--G--TAGATCCC -------GTCAC-T--A-TTC-G--CAGTGTA--A--GCAACMUTGAC . ..AGAT

--C--TAAGTCCA -------GTCAC-C --A-TTC-G--CT-AGTA--ACAGCMATGACGAC . ..UAC

--C--TMGTACC-------GTCAC-C-- G-TTC-G--CT-AGTG--GCAACMAATGGCGGC . ..AGGC

--T--ThUGCAC -------ATCAC-T--A-ACC-A--CAGTATA--A--ACAACWTCAC . ..AGAC

--T--TAAAGCAC ------- ATCAC-T--A-ACC-A--CAG?G?A--A--GCAACUAATGGC . ..AGAC

--T--TAAAGTAC -------ATCAC-T--A-ACC-A--CC-AGTG--A--GCtiCAAAATGAC . ..AGAC

--T--CGAAGGGC ------- AAGCT-A--G-TTC-A--CAAGGGC--C--ACAGGMGG~KGAT

--T--TAGGTACC ------- AAGCC-A--G-AC’T-A--AA-AAAAA--A--A. ..AGCGA’TGTC. ..AGAT

--T--TUGCACC ------- AAGTC-A--G-ACT-A--AGAGAGA--A--A . ..AGTCATGTC. ..AGAT

--T--TMGTACC ------- AAGCC-A--G-ACT-A--AG~GA--A--A. ..AGCGATGTC. ..AGAT
--T--TMGACCC ------- AAGTC-A--G-ACT-A--AGAGAGA--A--A. ..AGTTA’CGTC. ..AGAT
--T--TAMAATC -------AAGCC-A--G-A’TC-A--AMCACA--A--A. ..AGTCATG7C. ..AGAT
--T--TAAGAATC ------- AAGCC-A--G-ATC-A--AtiCACA--A--G. ..AGCCATGTC. ..AGAT

CCCAGaGAqAgaaT?CCaCCaGGWCAGtGqaGAaGAgaCaaTaGgaqAqXcTTCGa?TGGCTAqAcA

-----A--G-CAG-A--A-.-A--------C-GC--A--GA-TA-C-UG-G--C----CC------A-C-

-----G--A-CAG-G--h’A--A --------C-GC--G--GA-TA-C-AAG-G--C----CA------G-C-

-----A--G-CU-A--k--A--------T-GC--A--M-T4-C-UG-G--C----AT------G-C-
-----A--G-CAA-A-A--A -------- T-GC--A--TATC-~G~G-C--C----AG------G-C-

-----A--A-GGG-A--A--A --------T-GA--A--GCACT-~G~G-C--C----AG------G-G-
-----A--A-GGG-G--G--A--------T-GA--A--U-CA-T-GAG-G--C----AG------G-C-
-----A--A-GGG-A--G--A--------T-GA--A--GA-CA-T-UG-G--C----AG------G-C-
-----G--G-GAG-G--A--A--------C-AC--A--M-AG-A-GAG-A--A----CT------G-A-
-----G--G-GM-C--A--T--------T-U--A--M-ti-A-GAG-G--C----U------A-C-

-----G--G-Gti-C--A--T--------T-GA--A--~-AA-A-GAG-A--C----AG------A-C-
-----G--G-GM-C--A--T--------T-GA--A--U-M-A-GAG-G--C----AA------A-C-

-----A--G-GAA-C--A--T--------T-GA--A--GA-AA-A--G-A--C----AA------A-C-
-----G--G-GGA-C--T--T --------T-GA--A--AA-M-A-GAA-G--C----U------A-C-
-----G--G-CU-C--A--T--------T-GA--A--U-U-A-GCC-G--C----AC---- --G-:-

GaACaqTAqaaGa?aTaAACaCaGaqGCaGTqAAcCAcctqCC?aGqGAqcT7ATTTTCCAGGT?TGGCa
-G--AG--GACCACA-A--- A-A-U--A--G--T--CCTA--CC-A--AC-T-----------G----A
-G--AG--GACTATA-A ---A-A-AG--A--G--T--CCAC--AC-A--GC-C-----------C----A
-G--GG--GM-CCA-A--- A-A-AG--A--G--C--CCTG--CA-G--GC-T-----------G----A
-G--GG--GAA-CCA-A- --A-A-AG--A--G--C--CCTG--CC-A--GC-7-----------G----A
-G--CA --GAA-CCT-A ---A-G-AG--A--C--C--TCCG--GC-C--GC-C---------- -G----A
-G--TA--GAA-CCT-A---A-G-AG--A--G--C--TCTG--CC-A--GC-C--- --------G----A
-G--TA--GAA-CCT-A---A-A-AG--A--G--C--TCTG--CC-A--GC-C--- .-------G----A
-A--AA--ACAGCGC-A---TAG-TA--G --C--C--TTG’CC-AC-A--AC-A-----------C----A

-A--AG--GAA(;A;A-A--- A-A-AG--A--C--C--CAAA--AGC((;-GC-(;------ -----T----A

-A--AC --CAG-AGA-A---A-A(;(G--G-- A--C--{;CTCA-GA-G--G~-A----..--.--~----A

-A--AG--(iA(ACiAiA-A---AGA-AG- -G--A--CCTACAA--A(ZC--(ZC-A------ -----T----A
.A--AG-.~,AA(;A;A .A.--A.AGAA.-A --A- .c--ccTA--AG-G --GT-G -------- ---T----A

-A--A(; --GAA-AAh-A ---A-G-CA--A--T--T--CCTG-- GA.G--GC-A-----------T----(;

-A--A(;-- GAA-AAA-A---G-G :A--A--(T--T--TGAG--AC-A--AC-A-- ---------(”----(;

●AGGTCcTGGq7ATAcTGGCa* 9*

G-----C---A(;---C----A---

G-----C---A()---C----A---

A- ----C.--AG---C----A---

A-----C---AG---C----A---

A-----C---A(;---T----A---

t,-----C---[A(:---T----A---

A- ----(:---A,;---(”--,- A-- -

(:----- T--- (~l: -- {’, ---c;---

A-- --I’. --(:A. --1’ -.-A..-

A- . . . .. -c; A --1’ -- A---

A----l’ -,;A f’ A-

A --r ~;A- [“ A

A-- f’-IiA- ,’ A ~~

A---- -1’- -fiA -t: .-A ~~~

611
648
64n
64~
6414
648
640
AhH

l,’) 1

1,4’,

f)4 ‘,

1,4 ‘,

1!4 ‘,

1,4 e,

(,4 ‘,

456
484
484
404

484
484
484
484
407
401
481
401

401

401

401

524
554
554
554
554
554
554
554
557
551
551
551
551
551

531

590

624

624

624

624

624

624

624

62’1

b21

6?1

671

621
6)1
621

1.11..!3
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H-Iv2/slv VPX

Spllco i

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVMM231

SIVM14142

SIV’HM239

SIV)4NE

sIvsnnH4

SIVSMNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVW251

SIWM142

SIVMM239

SIVMNE

SIVSKNH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

IIIV2ROD

IIIV2NIHZ

I{IV21SY

I11V2ST

IIIV211EN

IIIv2D194

HIV2GH1

IIIV2L1205

SIVHH231

SIVMH142

SIV14M239

SIVhNl!

SIVSHHH4

S[VSMMPHJ

ATG?cagacCCCAGaGAqAgaaT?CCaCCaGG~CAGtGgaGAaGAgaCaaTaGgagAgGCcTTCGa?T
---ACA~C -----A--G-CAG-A--A--A ----,----C-GC--A--GA-TA-C-GAG-G--C----CC-
---ACAGAT -----G--A-CAG-G--A--A--------C-GC--G--GA-TA-C-UG-G--C----CA-
---ACAMC -----A--G-Cm-A--A--A--------T-GC--A--m-TA-C-mG-G--C----AT-
---GCAGGC -----A--G-CU-A--A--A--------T-GC--A--M-TA-C-GAG-G--C----AG-
---ACAGC ----- A--A-GGG-A--A--A -------- T-GA--A--GCACC-’C-GGG-G--C----AG-
---GCAGAC -----A--A-GGG-G--G--A--------T-GA--A--~-CA-T-GAG-G--C----AG-
---ACAGAC -----A--A-GE-A--G--A--------T-~--A--GA-CA-T-GAG-G--C----P :-

--- . , . GAT -----G--G-GAG-G--A--A--------C-AC--A--M-AG-A-GAG-A--A---- <T-
---TCAGAT -----G--G-GM-C--A--T--------7-M--A--GA-M-A-mG-G--C----M-
---TCAGAT -----G--G-GfiA-C--A--T--------T-~--A--GA-M-A-GAG-A--C----AG-
---TCAGAT ----- G--G-G&A-C--A--T -------- T-GA--A--GA-LA-A-GAG-G--C----AA-
---TCAGA’T ----- A--G-GAA-C--A--T -------- T-GA--A--GU-A-GAGAA-C--C----hA-
---TCAGAT -----G--G-KA-C--A--T--------T-GA--A--U-M-A-GU-G--C----U-
---TCAGAT ----- C--G-GU-C--T--T -------- T-GA--A--AAAA-GCGCG-C--C----AC-

GGCTAqAcAGaACaqTAgaaGa?aTaMCaGaGaqGCaGTqMcCAcctqCC?aGgGAqcT?ATTTTCCA

-----A-C--G--AGAAGCCACAA-A ---A-A-AA--A--T--T--CCCA--AC-T--AC-T--------
-----G-C--G--AGAGGCTACAA-A ---A-A-AG--A--T--T--CACC--GC-C--GC-C--------
-----G-C--G--GGAAGCCACAA-A ---A-A-AG--A--C--C--CCAG--GC-T--GC-T--------
-----G-C--G--GGU-CCACAA-A--- A-A-AG--A--C--C--CCCG--GC-T--GC-T--------
-----G-G--G--CGU-CCTCAT-A- --A-G-AG--A--C--C--TCCG--GC-C--GC-C--------
-----G-C--G--TGU-CCTCAT-A ---A-G-AG--A--C--C--TCCG--GC-C--GC-C---------
-----G-C--G--TA--GAA-CCT-A--- A-A-AG--A--C--C--TCCG--GC-C--GC-C--------
-----G-A--A--ACAAAGCACC-C--- A-G-TA--G--C--C--TCCG--AC-T--AC-T--------
-----A-C--A--AGAGGAGAAAA-A ---A-A-AG--A--C--C--CAAA--GC-G--GC-G--------
-----A-C--A--AGAGGAGAAAA-A ---A-A-AG--G--C--C--CGAA--GC-A--GC-A--------
-----A-C--A--AGAGGAGAAAA-A ---A-A-AG--G--C--C--CUTG--U-A--GC-A--------
-----A-C--A--AGAGGAGAAAA-A ---A-A-AG--A--C--C--CAAA--GT-G.-GT-G--------
-----A-C--A--AGAAGMA-,4-,4 ---A-G-CA--A--T--T--CMTG,-GCGA-GC-A--------
-----G-C--A--AGU-AAAAAA-A ---A-G-CA--A--T--T--TGAG--AC-A--AC-A--- -----

<- Vif

GGT7TGGCaaAWTCcTGGq?ATAcTGGCaTGAtGAacaaGGqATGtCa?7tiGcTAcacaMaTAtAGA

--- ----AG-----C---AT---C----A---T--ACAA--GG ---T-AGAA--T--CACA--G--T---
c--- ----AG-----C---AT---C----A---T--ACU--G ---T-UCA--C--CACA--A--T---

--- ----AA-----c---AT---c----A---T--GcAA--GG ---T-ACGA--C--CACG--G--T---
---G----CA-.---C---AG---C ----A---ACAACAA--A ---T-AATA--T--CACA--G--T---
---(;----CA-----A---AG---T----A---T- -ACAA--G ---T-AGCA--C--CACG--G --T---
---(;----CA-----A..-Gc--.T....A--- T--ACAA--G---T-AACA--T--CACA--G--T---

---C----AA -----C---AG---C- ---A---T--CCAA--G- --T-ACCA--C--CACA--G--T---

‘--C----TG-----T---GC---C ----(;---ACAGCCG--C- --T-AATT--C--TACA--A--T-- -

T- .- - -.. AA T----- ---GA---C----A---T--ACU--C---T-ACAA--C--TGTA--A--C---

T------- u ----- ---GA---C----A---T--ACU--a---T-ACAA--C--TACA--A--C---T

T--- ----AA-----T---GT---c----A---T-.Acm-.G--- T-ACCA--C--TGTA--A--C---

t--- -.--AA..- --T-.-C,A--- c- -_A---T-- AcAA..G.- .T.(;cAA. .c--TGTA- -G--c---

T‘-- ----GA-----c---(;A---c-- --A---T--AATG--A---T-ACAA--C--CACA--A--T---
---(_’- ---(;A-----c---GA---c----A- --T--AAT(;--(T---T-AGTC ~-C--CACT--A--C---

67

70

70

70

70

70

70

70

67

70

70

70

70

70

70

134

140

140

140

140

140

140

140

137

140

140

140

140

140

140

200
210
210
210
210
210
210
210
20’1

?10

210

210

210

210

210

1.1)..)4
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HIV2/SW VPX

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194
H7V2GH1

HIV2D205

SIV14H251

SIVFIN142

SIVMH239

SIVMNE

SIVSWH4

SIVSkN4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

SIWM251

SIVMH142

TAcTTGTgctTaATaCA.qAa&GCt ?TgTttacgCAtt ?cAaqAaaGggtGtAg?TGcctggggqaaGqaC

-- ----GCA-A--A--G-U--AG-G-ACATG--TGTT-GG-ti-=T-T-CT--CCTGGGGAGG-GA-T

-- ----GCT-A--A--G-TG--U-G-ACATG--TGCT-AG-GA-ATG-C-CT--CCTGGGGGGA-G. -T

-- ----GCT-A--G--G-M--TG-G-TCATG--TTTC-AG-M-=T-C-CT--CCGGGGGGU-GA-T

-- ----GCC-A--G--G-U--TA-G-TCATA--TTCT-AG-GA-=T-C-CT--CCTGGGGGGA-GA-T

-- ----GCC-A--G--A-U--TA-A-TTACA--TTTC-AG-GA-KT-C-CT--CTGGGG .GA-GA-T

-- ----GCA-A--G--G-U--TG-G-ATATA--TTTC-AG-AG-GGT-C-CT--CCTGGGGAGA-GA-T

-- ----GCC-G--G--G-U--TG-A-TTATA--TTTC-AG-GA-=T-C-CT--CCTGGGGGGA-GA-T

-- ----TGC-A--G--G-U--M-G-TTGTG--CTAT-CA-AG-GCT-T-=--CCTGCAGGAG-GC-C

-- ----GTT-A--G--A-AG--TT-A-TTATG--TTGC-AG-U-GCT-T-~--TCTAGGGGM-GA-C

-- ----GTT-A--A--A-AG--TT-A-TTATG--TTGC-AG-M-WT-T-~--TCTAGGGGU-GA-C

-- ----GTT-A--A--A-AG--TT-A-TTATG--TTGC-AG-AA-GCT-T-~--TCTAGGGGU---C

-- ----GTT-A--A--A-AG--TT-A-TTATG--TTGC-AG-U-KT-T-GA--TCTAUGZM-GA-C

-- ----GCT-G--A--G-~--TC-G-TTGTG--TTGC-AG-U-GGT-T-~--CTTAGGAGAG-AG-C

-- ----GCT-G--A--G-M--TA-G-TTATG--TTK-AG-M-GGT-T-GG--CTTAGGAG~-AG-C

vpr ->
\/3’sj

AtGGgcCaGqa?~a7TGG?AGAcCA?GGaCCTCCtCCTCCTCCcCCtCCAW?cTaGcc* ● *

-T--GC-A-GA. --G.---.---C-- .--G-----T--------C--T-----TC-G-TC---

-T--GC-A-U. --G. ---. ---T--G--A-----C--------A--T-----TT-A-TC---

-T--GC-A-GA. --G.---.---T-- .--A-----C--------T--C-----TT-A-TC---

-T--GC-G-GA. --A.---.---T--- --A-----T--------C--T-----TC-A-TC---

-T--GC-G-GM--i.T---A---C--A--A-----C--------C--T-----TC-A-TC---

-T--CC-G-GA. --A.---.---C-- ,--A-----C--------C--T-----TC-A-TC---
-T--AC-G-GA. --A.---.---T-- ,--A-----C--------C--T-----TC-A-TC---
-T--GC-A-GG. --A.---.---T-- .--A-----T--------T--C-----CC-G-CC---

-C--GG-A-GA .--,,---,---C-- . --A-----T--------C--T-----AC-A-CA---

-C--GG-A-GG. --,,---,---C-- . --A-----T--------C--T-----AC-A-CA---

SIVHH239 -T--GG-A-GG. --A.---.---C-- .--A-----T--------C--T-----AC-A-CA---

SIVMNE -T--GG-A-GG. --C,---.---C-- . --A-----T--------C--T-----AC-A-CA---
SIVSUHH4 -T--GG-A-GG, --AA---.---A--- --G-----T--------C--T ----AC-A-CA---
SIVSNNPBJ -T--GG-A-GG. --A.---.---C-- . - G-----T--------C--T-----AC-A-CA---

267
200

279

200

200

279

2eo

200

277

200

2s0

200

280

280

280

325
339
339
339
339
342
339
339
336
33\

339
339
339

339
337

1.11.J5



Splice 9iL0~ have been

<- Vpx

CONSENSUS

HI’’2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVHM251

SIV’NM142

SIVM14239

SIVMNE
SIVSMNH4
SIVSHNPBJ

CONSENSUS

HIV2FOD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNM251

SIV’HH142

sIvtIH239

SIVHNE

SIVSMHH4

SIVS14HPB.I

CONSENSUS

IIIV2ROD

HIV2NINZ

HIV21SY

HIV2ST

II[V2BEN

H1v2D194

HIv2Glll

HIV2D205

S[VHH251

s[V14H142

s1vHM2J9

SIVMME

SIVSHMH4

SIVSMHPBJ

ATGac?gaagca?c

detcrminad for SIV only.

?c&qA?a??CCLCCaGaagAtgagaccCCACagAGg~accAtGGgatga?TGGg

---GCTWGCACCUCAG-gTC--C--G-TGG-TGmACC----TG--G--GCCAG--aTGAG---A

---ACTGUGCAmMCAG-ACTC--C--G-AGG-TAGUCC----CG--G--GCCAG--GATGCA---G

---ACTaGCACCAGCAG-GTTT--C--G-AGG-TGGGACC----CG--G--ACCAG--mTGAG---G

---ACT~GCACCUCAG-GTCT--C--G-AGG-TAGGACC----CG--G--GCCAG--UTGAG---G
---ACT~GCACCUCAG-GTTT--C--A-uG-TGGGACC----~--G--CTTAG--AGTGAC---G

---ACTGUGCACCUCAG-GTTT--C--A-UG-TGGaCC----GG--A--GCTAG--AGTACC---G

---ACTaGCACCAACAG-GTTT--C--A-UG-TGGGACC----a--G--ACTAG--mTGAC---G

---GCAGuGCAECCCAG-GATC--T--A-AGA-CmmC----ti--A--ACCGT--GuGAG---A
---. ..GAA . . . . . . . ..G-UGA--T--A-M-TGMGGC----ti--G--ACCAT--GATGU---G
----- m.. . . . . . ..G-AAGA--T--A-AhA-TGAAGGC----U--G--iCCAT--GATGAG- --G
---at .GAA.. . . . . . ..G-UGA--T--A-W-TGUGGA----ti--G--ACCAT--GATGU---G
---.. .GAA . . . . . . . . .G-tiGA--T--A-lWG-TGUGGC----U--G--ACCAT--~TGAA---G

---GCA . . . . . . . . . . ..G-UGA--T--A-UG-TGMGCC----AG--G--ACCAT--GATGU---G

---ACA . . . . . . . . s. ..G-mGA--T--A-UG-TGtiGCC----AG--G--ACCGT--GATGM---G

TAqtagaaatccTggaaGAaaTaaAaqMGMGCttTaaa~AtTTTGAtCCtticcTqCTMctfl7CT

--ATAGWTCT-GAGA--M-M-AG-------TT-MG--T-----C--TC-CT-G----TTG-T--

--AT? WTCC-GAGA--M-AG-AG-------TT-MGG--T-----C--X-CT-G----CTG-T--

--Al AWTTC-GAGA--M-U-GG-------TT-WG--T-----C--TC-CT-G----CTG-T--

--ATAGMCCC-GAGA--GA-M-AT-------TT-WG--C-----C--TC-CT-G----TTA-T--

--ATAGMCTC-GAGG--M-M-GG-------CT-MCA--T-----T--CC-CT-G----TTG-T--

--ATAGWCTC-GMG--M-CA-K-------CT-W-..T-----T--CT-CT-G----TTG-T--

--ATti~TTC-GGGA--M-U-GG-------CT-~G--T-----T--CC-CT-G----TCG-T--

--GGGGAGATCC-GGAG--M-M-K-------CT-MG--T-----T--X-CT-G----CTG-G--

--GTGGAGGTTC-GGM--AT-GA-AG-------TT-W--T-----T--X-CT-G----CTG-A--

--GTGGMGTTC-GM--AC-GA-AG-------TT-WG--T-----T--E-GC-T----CCG-A--

--GTGGAGGTTC-GGM--AC-GA-AG-------TT-W--T-----T--TC-CT-G----CTC-A--

--GTGGAGGTTC-GGAG--AC-GA-AG-------TT-W--T-----T--TC-CT-G----CTG-G--

--GTCGMGTTC-AGAG--AT-M-AC-------CC-GM--T-----T--TC-CT-G----CTG.G--

--GTAGMGTTC-GGAG--M-M-AG-------CC-~C--T-----T--TC-CT-G----CTG-G--

tat cds ->

\/3’mj
TGGtaactaTATctAtaaTAGaCATGGACAcACcCtTG&aGG&GCaqGAGaflTCATTAqaatCCT?CAa

---CAMTA---CT-TAC-. -A--------C--C-T--M--C--CA---AG-------MGT---G--A
. ..cAGATA.-.cT -TAc---G --------C--C-T--AC--C--CA---AG-------GUT---G--A

---CTACTA---CTACAA---C--------C--C-T--M--C- -CA---AGGGT----GGGT---A- -A

---CAACTA ---CT-TGC---A--------C--C-T--AA--C--CA---GG-------GGAT---A--A

---CTACTA ---CC-TAA--- A--------C--CAT--U--C--AA---AG-------AtiC---A--A

---CAACTA---CT-Tm---A.----..-C--c.T.-M..A-.cA---AG -------GAGT---A--A
---CAACTA---CC-TAG---A---- ----C--A-C--AC--C--CA---AG-------GAAT---A--A
---TAACTT---CT-CAG-..-G--------T--C-T--CA--A--AG---AG-------mT---C--A
---TAATCA ---CT-TAA---A --------C--C-T--AA--A--AG---AC-------GUT---C--A
---TAATCA---CTMTA---A ---w----C--AGT--AG--A--AG---AA. ------GAAT---A--A

---TAATCA---CTAAAA---A- -------c--c-T--AA--A--AG---AA-------GAAT---c--A

---TAATCA---CTAAAA---C--------C--C-T--AG- -A--AG-- -AMT------AMT---C- -A

---TAACTA---TTG4GA---A- -------C--C-T--U--A--AG---AA-------GAAT---G- -G

---TMCTA---CTGAGA---A --------C--C-T--AA--A--AG---AG-------GAAT---C- -G

62
70
70
70
70
70
70
70
70

50
so
58
58
5B
50

131
140
140
140
140
140
140
140
’40
lie

12b
128
128
120
128

200
210
210
210
210
210
210
210
210
190
190
190
190
190
19E

1.1).36
MAY 91



HIWSIV VPR

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVHN251

SIVW142

sIVHM239

sIwNe

SIVSMMH4

cGaGEcCTctTCatgCActTcAGAgc?GGaTGt??cCacTC&AGaAttgGccaa?Ca?GggGAg~aaTC

C-A--C--TACGACT--CGCA---TGGC-A--TGGC -AC--A--TTGTC-GA-AA-GG-GG--G--M--
C-A--C--CGCGGCT--CT-C--- GCA--A--TGGACAA--A--A-CTGAC--GGGAG-MG--G--M--
C-A--C--CT--ACG--CT-C--- GCA--A--TGGACAh--h--A-CTACC--AGGAA-UG--A--U--

C-A--C--CC--TTG--CT-C---GCA--A--C~C-GC--A--G-TTG-T--GC-CA-GG--C--M--

C-A--C--CT--GTG--CT-C---GCG--A--TMC-GC--A--A-TTG-C"**

C-A--C--CGTGGCA--CA-C-- - GCG--A--TGAGCGA--A--A-CGAAC--GA-A-GC--A--GC--

C-A--C--CGTGGCC--CC-C ---GCA--G--TSAGCGA--A--A-CTAAC--GA-A-AC--A--AC--

C-A--C--CT--CTC--CT-C--- GCC--T--TCAACAA--A--G-ATATA--AGGAG-AA--G--AA--

C-A--G--CT--ATG--TT-T--- GGC--A--CAAACAC--C--A-CCACC--AGGTG-ti--G--ti--

C-A--G--C’ATAATT--TT-C ---AGC--C--CAGATAC--C--A-CCACC--AGGTG-MG--G--M--

C-A--G--CATGATT--TT-C ---GGC--A--CATACAC--C--A-CCACC--AGGTG-UG--G--U--

C-G--G--CT--ATG--CT-C---GGC--C--CACC-AC--T--A-TCG-C--AT-TG-AG--G--M--

A-A--A--CATCATT--TT-C ---AGT--A--TGCACAC--C--A-CCATC--AAGTG-~G--G-----
SIVSHM’PBJ A-A--A--CT--ATC--TT-C--- GGT--A--CAGACAC--C--A-CCGTC--GAGTG-AA--G--AA--

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIVtI?4251

SIVHM142

sIv’M239

SIVMtJE

SIVSHHH4

SIVSH14PBJ

CTctctCA7CTatACCgcCCcCTagagqcatqc?a***

--CTCT--G--AT--- GA--C--AGAMCATGCAA---

--CTCT--G--AT ---GA--C--AGAGGCATGCAC---

--CTCT--G--AT--- GA--C--AGAMCATGCAA---

‘-TTAT--G--AT ---AA--C--AGAGGCATGC~---

--TGCC--G--GC ---GA--C--AGAGGCATGCAC---

--TTCC--G--GC ---GA--C--AGAGGCATGTAC---

--CTCT--A--AGC--G***C--***
--cTCT--A--AGc--G***T--***

--CTCT--A--AT--- GC--T--AGAAGCATGCTA---

--CTCT--G--AT--- GC--T--AGMGCATGCTA---

--CTCT--A--AT--- GC--T--AGAAGAATGCTA---

--CTCT--A--AGC--GAGAGGCGTGCTAGTGCTA---

‘-CTCT--A--AGC--GA~GGCGTGTTAGTGTTA---

265
200
200

200
280
264
280
280
280
268
268
260
268
260
268

303
318
310
310
310
31e
310
306
294
306
306
306
306
306
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;V2k1V TAT

Splicm

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21JY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
sIW251
sIV19@ll
SIV~l 42
sIVMN239
SIVNNE
SIVSHNH4
SIVSNWBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NI}IZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIVNN251

SIV194P11
sIVI(N142

sIVHM239
SIV14NE
SI VSMH4
SIVSNMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

II IV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

51VMH251

SIVMMP1l

STVMH142

s[V14M239

SIVMNE

SIVSHMH4

SIVSHMPBJ

sites have bean determined for SIV only.

ATGGAGAcACcCtTGaaGGaGCag~G&gCTCATTAgaaCCCTcCAacGaGCcCTctTCatgCActTtiG

'------C--C-T--U--C--CA---AG-------MGT---G--AC-A--C--TT--ACG--CT-C--

'------C--C-T--M--C--CA---AG-------~T---G--AC-A,--C--CT--GCG--CT-C--

-------C--C-T--tC--C--CA---AG-------GGG?--- A--AC-A--C--CT--ACG--CT-C--

‘------C--C-T--C--C--CA---GG-------GGAT ---A--AC-A--CC-TTG-CTG--CT-C--

-------C--C-T--C--C--CA---AG-------AAAC ---A--AC-A--CT-GTG-CTG--CT-C--

-------C--C-T--A--A--CA---AG-------GAGT ---A--AC-A--CT-GTG-CAG--CA-C--
-------C--A-C--AC--C--CA---AG-------GMT ---A--AC-A--CT-GTG-CCG--CC-C--
‘------T--C-T--CA--A--AG---AG-------AAAT -.-c--Ac-A--cT.CTCmCcTm-cT-c--

‘------C--C-T--AA--A--AGAATM-------GAAT ---C--AC-A--G--C’T--ATG--TT-T--
‘------C--C-T--AA--A--AGAATU-------GAAT ---C--AC-A--CT-ATG-TTG--TT-T--
‘------C--C-T--AA--A--AG---M------- GMT---AC-AC-A--C--C’C--ACA--TT-C--
-------C--C-T--AA--A--AG---AA-------GMT ---C--AC-A--CT-ATG-CTG--’CT-C--

‘------C--C-T--AA--A--AAAATU-------AAAT ---C--AC-G--CT-ATG-CTG--CT-C--

‘------C--C-T--u--A--AG---AA-------GAAT--- G--GA-A--A--CT--ATC--T’T-C--

‘------C--C-T--A--A--AG---AG-------GAAT--- C--GA-A--A--CT--ATC--TT-C--

Ag?7GGaTG?a?cCa TCaAGaAttgGccAa?Ca?Gq+A~AaaTCCTcLctCA7CTaCACCqcCCcCT

'GCA--A--TGGC-AC--A--A-TTG-CC-GA-M-GG--G--U----CTCT--G--AT---GA--C--

-GCA--A--TGGC-AC--A--A-TTG-CC-GA-U-GG--G--ti----CTCT--G--AT---m.-C-.

-GCA--A--TGGC-AC--A--A-TTG-CC-AC-M-GG--A--U----CTCT--G--AT---GA--C--

-GCA--A--CGGC-GC--A--G-TTG-TC-GC-CA-GG--C--U----TTAT--G--hT---M--C--

'GCG--A--TmC-GC--A--A-TTG-CT-U-M-GA--A--AC----TGCC--G--GC---GA--C-.

'GCG--A--TmC-GC--A--A-AGG-CC-m-U-GA--A--GC----TGCC--G--GC---a--C--

-GCA--G--TuC-GC--A.-A-TTA-CC-M-M-GA--A.-AC---.TTCC--G--GC--.GA..C--

-GCC--T--TCU-AC--A--G-TTG-AC-hT-AG-GG--G--U----CTCT--A--AT---GC--C--

-GC--A--CuC-AC--C--A-TCG-CC-AC-TG-GG--G--m----CTCT--A--AT---GC--T--

-UC--A--CUC-AC--C--b-TCG-CC-.Ac-TG-GG--G-.U----CTCT--A--AT---GC--T--

‘AGC--C--CAGATAT- -C--A-TCG-CC-AC-TG-GG--AA-CTCT--CTCT--A .-A’T---GC--’C--
-GGC--A--CATC-AC--C.-A-TCG-CC-AC-TG-~--G--M-.--c~cT-.G--AT.-.Gc--T--

-GGC--C--CACC-AC--T--A-TCG-CC-AT-X-AG--G--U----CTCT--A--AT---GC--T--

-AGT--A--TGCC-AC--C--A-TCG-CC-AT-TA-AG--G--U---.CTC7--A--AT---GC--T--

'GGT--A--CAa-AC--C--A-Tm-CC-GT-TG-AG--G--U----CTCT--A--AT---GC--T--

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70
70
70
70
70
70
70

133
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140
140

c- vpR \/3’sj
aqAqqcaTGctaTMcacaTGcTatTGtM?aaqTG?tGcTaccAtTGcCAGct?TGTTTtcttaaaAAq

AG-AACA--CAA--- CTCA--C-AT--T--GCGA--CT-C-ACC-T--T---ATG-----~T~C--G

AG-GGCA--CAC ---CTCC--C-AT--C--GW--CT-C-ACG-T--C---CTG-----TTTACM--G

AG-ticA--cAA--- CW--C-TT--T--GGGG--CT-C-TCC-T--C---CTG-----TTTWC--G

AC-GGCA--CGA ---CAm--T-AC--T--UAG--CT-C-ACC-T--C---ATG-----TTTAuC--G

AG-GCCA--CAC '--CMA--C-AT--T--GCGA--CA-T-TCC-T--C---CTG-----CTCGM--G

AG-GGCA--CAC---cTCA--C-AT--T--GCAG--CA-T-ACC-T--C---CTG--..-CTTGAM--A

AC-GGCA--TAC ---CTCA--C-AT--T--GCAG--CA-C-TCC-T--C---CTG-----CTTGu--A

TA-GGCA--CGA-- - TAcA--C-Ac--T--GM--CT-C-ACC-T--C---C77-----TCTTM--G
TG-GGCG.-CTA...CACA. .C.AT..T..AAAG- -TT.=-AC--T.-C- -.~TT.----=cTTM .-=

TG-GGCG--CTA ---CACA--C-AT--T--AAAG--TT-C-ACC-T--C---TTT-----TCTTAM--G

AG-AGCA--CTA ---CACA--C-AT--C--AAAG--7T-C-ACC-T--C---TTT----.-TCTTW--G

AG-AGCA--CTA ---CACA--C-AT--.T--UAC--T~-C-ACC-T--C---TTT-----TCTT~---

AG-AGAA--CTA ---CACA--C-AT--UAGUTT--TT-C. ACC-T--C---TTCTTm--TCTTm--G

AG-GGCG--CTA--- CUG--C-AC--T--GAGG--7"r-C-ATC-T--T---CAT-----TCTTm--G

AG-GGCG--T7A--- CAAG--C-AC--T--AAGG--TT-C-ATC-T--T---CAT-----TCTTW--G

200

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210

210
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HIV2KIV TAT

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNM251

SIWKP1l

sIVNN142

sIVW4239

SIVNNE

SIVSFIF4H4

S IVSWBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVMH251

SIWIMPll

SIVW142

SIVMM239

SIVNNE

SIVSN?4N4

SIVSHHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVMH251

SIVH14P11

sIVMH142

SIVMM239

SIVHNE

SIVSMHI14

91VS14MPBJ

rov cds ->

GG?cT?GGqATAtgLTATGaqcga7aa?qcaqa7GaAGaAGaacTccqAaqAaqaCTMGqCTaaT?Cat

--GC-C--G---TGT ----MCG~GGGCAGAC-A--A--GAC-C~-AG-~-----A--CA-C-GT

--GC-C--G---TGG ----ACCG~GGGCAGAC-A--A--GAC-CCA-AG-~-----G--CA-C-GT
--GC-C--G---TGT ----ACCGAAAGGGCAGAC-A--A--GAG-CCG-AG-MA-----G--CA-T-GT
--GC-C--G---TGG ---TMC~GGGCAGAA-A--A--MCCGCAGA~-G-----G--CA-7-GT

--GC-C--A---TCA ----AEGAAAGCGCAGAC-A--A--GAC-CCA-CG-AAA-----A--CC-T-GC

--GC-C--G---TCG ----CGCGACKGGCAGAC-A--A--GAC-CCA-GA-~-----A--CA-C-GC
--GC-C--G---TCAC---CAC GMMAGCAGAC-G--A--MCCACGAGAGAGA-----A--CA-T-GT

--TC-T--G---TACCGCTCGCGCTCG. . . . ..A-A--G--ATGCACM-GAGAA-----A--AC-G-AC

--AT-G--G---TGT ----AGCAGT=C~GA-A--A--~C-CCZ-AA-AGG-----G--U-A-AT

--AT-G--G---TGT ----AGCAGKACGhUGA-A--A--AAC-CCG-U-AGG-----G--AA-A-AT

--CT-G--G---AGT---- AGAAGKACACAGGA-A--A--AAC-CCG-AG-AGG-----G--hA-A-AT

--CT-G--G---TGT---- AGCAATCACGMAGA-A--A--AAC-CCG-M-AGG-----G--AA-A-AT
--CT-G--G---TGT ----AEAGTCACGCAGM-A--A--AAC-CCG-AG-AGG-----G--M-A-AT

--TT-G--h---TAGCAG-AGCAG. ..CAC. ..A-A--A--MC-AGG-AG-GGAA----G--AA-C-AT
--CT-G--A---TAGCAGCAACAGCAA. . . . ..C-A--A--AACCGCAGAAGAGG-----G--AA-A-AT

● xon 2\/e=on 3

cTtCTgCAtCAqAct??aaAtcCaTAtCCacaa=acc?GG?aCaGCCAacCAaaGMGqaacAqMqaA

C-C--A--C--G-C. . .M-TC-A--T--ACM--ACCG--M-A----GC--AC----MC-G--GA-
C-T--G--T--G-C. . . AA-TC-A--T--ACM--ACCA--AA-A----GC--GA----AAAC-G--GA-

C-C--G--T--G-C . ..~-X-A--T--ACU--ACTG--U-A----GA--GA----WC-G--GA-

C-T--G--T--G-C. . .M-TC-A--T--ACAA--ACCG--AA-A----GC--GA----WC-G--GA-
C-T--G--C--G-C. . .M-X-A--T--ACM--ACCG--GA-A----GC--AC----GMC-G--GA-
C-C--G--T--G-T . ..M-TC-A--T--ACAC--ACAG--GA-A----GC--AC----WC-G--GA-
C-T--G--T--G-C . ..ti-X-A--T--ACAC--ACCG--GA-A----GC--AC----GMC-G--GA-
C-T--G--C--***

C-T--G--&--&-C . ..~-CT-A--C--MCA--ACCC--CA-T----AC--GA----GCM-G--.GG-
C-T--G--T--A-C . .. M-CT-A--C--MCA--ACCC--CA-T----AC--~----GCM-G--GG-
C-T--G--T--A-C. . .~-CC-A--C--MCA--ATCC--CT-T----AC--M----GCM-A--GG-
C-T--G--T--A-C, . . M-CC-A--T--UCA--ACCC--CA-T----AC--GA----GCti-G--AG-

C-T--G--T--A-C. . .M-CC-A--T--GACA--ACCA--CA-T----AC--M----GMC-G--GG-
T-C--G--T--A-C . ..M-TC-C--T--ACM--GCCA--M-C----AC--M----GAGA-G--GG-

C-T--G--T--G-C. . .M-TC-C--T--AGAC--EU--ti-T----AC--M----GAGA-G--GG-

GncG~tgGaqacaqcgqTGG?aaCaqcTccTqGCCtTGCCaqam ‘m

-AC-GTG-AAGC~CGG---AGAGAGACAG-C---C----CGA---
-AC-TTG-UGCAACGG---AGAGAGCTCG-T---T----CGA---

-AC-TTG-CUCGACGT---AAAGAGCCCG-K---K----CGA---
-AC-TTC -.~MCAGCGT---AAATAGG-GG-G---C----CGA---

-AC-T’CG-AG~WACAG---TTGACATGTG-T---T----CU---

-AC-CCG-AGAcGAcAG---TTGGGc.TGTG-T---T----CAc---

-AC-ACA-AGACGACGA---TTGACATGTA-7---7 ----CCA---
-AC-GTG-AGAAGGCGG---CAAGCGCCCC-T---T----AGA---
-AC-GTG-AGAAGGCCC---CAAGCGCCCG-T---T----AGA---
-AC-CTG-AGGCACCCC---CAAGCGCCCG-T---T----AGA---
-AC-GTG-AGAAGGCGC---CAAGCGCCCG-T---T----AGA---
-AC-GTG-AGGCAGCCG---CAACCCCCCG-T---T----AGA---
-AC-GTG-AGACAGAGG---CAAGAGCTCG-T---T----AGA---
-AC-GTG-AGGCAGAGG---CAAGAGCTCG-T---T----AGA---

372

393
393
393
393
393
393
393
393
393
393
393
393
307
lel

264

280

280

280

280

200

200

200

274

200

200

2B0

2eo

200

274

274

329

347
347

347

347

347

347

347

280

347

]47

347

347

347

341

341



HIV2KIV REV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIW14251

SI~ll

SIVHN142

SIVK14239

SIVMNE

SIVSNNH4

SIVSWBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIWM251

Sxmll
SIVN?4142
SIVMN219
SIVNNE

SIVSMHH4

SIVSM?4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

H1V2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVMM251

SIVHHP1l

SIVMM142

SIVMM239

SIW4NE

SIV5MMH4

SIVSM?4PBJ

● xon ziiexon J

ATGagcqa?aa?qcaga?GaAGMGaacTccqAaqMqaCTMGqCT?aT?CatcTtCTqCAtCAqAcaA

---tiCWGGGCAGAC-A-----uC-CCA-AG--M-----A--CA-C-GTC-C--A--C--G-CA-

---ACCG~GG=AMC-A-----MC-CCA-AG--M-----G--CA-C-GTC-T.-G--T--G-CA-
---ACC~GMCAUC-A-----UG-CCG-AG--~-----G--CA-T-GTC-C--G--T--G-CA-
---MC-GGKAW-A-----MC-CCG-AG--ti-----G--CA-T-GX-T--G--T--G-CA-
---AGCWGGGCACAC-A-----MC-CCA-U--M-----A--CC-T-=C-T--G--C--G-CA-
---CGCGALkTG=AGAC-A-----mC-CCA-M--M-----A--CA-C-EC-C--G--T--G-TA-
---CAC~GC:.GAC-G-----UC-CCA-~--GA-----A--CA-T-GTC-T--G--T--G-CA-

---AGCAG7CACGAAAGk -A-----~C-CCG-M--GG-----G--U-A-ATC-T--G--T--A-CA-

---AGCAGTCAC~~-A-----MC-CCG-M--N-----G--M-A-AX-T--G--T--A-CA-
---AWGTCACACAGGA-A-----UC-CCG-AG--W-----G--U-A-AX-T--G--T--A-CG-

---AGCUTCACWGA-A-----UC-CCG-M--GG-----G--U-A-ATZ-T--G--T--A-CA-

---AGCAGTCACCCA~-A-----UC-CCG-E--G-----G--M-A-ATC-T- G--T--A-CA-
---AGCAEACC . . . . ..-A-----MC-CCG-AG--GA-----G--M-C-ATT-C- G--T--A-CA-
---AGCAGCAAC. . . . ..-A-----MC-CCG-AG--~-----G--M-A-AW-T--G--T--G-CA-

???AtcCaTAtKacaaGGacc7W7aCaKCAacCAaaGM~aacAqtigaAGacGqt@aqacaqcq
. . . -TC-A--T--ACM--AEG--GA-A----~--AC----MC-G--GA--AC-GTG-UGCMCG
. . . -TC-A--T--ACACCACAA--AA-A -.--GC.-GA----~C -G..~..ATTGT~GCMCGCG

. . . -TC-A--T--ACM--ACTG--ti-A----M--GA----MC-G--GA--AC-TTG-GMCGACG

. . . -TC-A--T--ACM--A=G--M-A----K--M----~C-G--~--AC-TTG-~CAGCG

. . . -TC-A--T--ACM--AEG--GA-A----E--AC----GMC-G--GA--AC-TCG-AGGCUCA

. . . -TC-A--T--ACAC--ACAG--a-A----GC--AC----mC-G--GA--AC-CCG-AGACGACA

. . . -TC-A--T--ACAC--A~G--M-A----K--AC----GMC-G--~--AC-ACA-AGACGACG

. . . -CT-A--C--AACACCCCCC-. CA-T----GA--GA----GCACG--GG--AC-GTG-AGAAGGCG
,,. -CT-A--C--~CA--ACCC--U-T----AC--~----GCU-G--GG--AC-GTG-AGUGGCC

. . . -CC-A--C--MCA--ATCC--CT-T----AC--M----GC~-A--GG--AC-GTG-AGG~GCG

...-CC-A--T--UCA--ACCC--U-T----AC--~----GCti-G--AG--AC-GTG-AGMGCG

...-CC-A--T--GACACCACCA--CACT----AC--M ----GUC-G--GG--AGTGTAGGCAGCGCG

...-TC-C--T--ACti--GCCA--M-C----AC--U----GA~-G--~--AC-GTG-AGA~~G

. . . -TC-C--T--AGAC--GCCA--U-T----AC--ti----GA~-G--~--AC-GTG-AGaAGAG

<- tat
qTGG?~~CaqcTccTqGCCCTGGZ~qaTAq~~TAt&ttCAtTTCCTG;.TCC~C~acTgataCG~TCTT

G---AGA-AGA-AC-G---C ----C~--GCA--TATA--T----------G--AGC-GATT--------

G---AGA-AGA-CT-G---T ----C=--GCA--TATT--T ----------G--TGC-GATT --------
T ---AAG-AGA-CC-G---T ----CGA--GM--TATT--T ----------G--TGC-GATC --------

T ---AGA-AAT-GG-G---CCA- -CCA--AGA--TATA--T------ .---G--AGC-GATT --------

G---TTA-GAC-TG-G---T ----CAA--AAC--TGTG--G ------- ---A--TAC-GACT --------

G---TTT-GGC-TG-G---T ----CAC--AAC--CATA--A ----------A--TAC-GACT --------
A---TTGACATGTA-T---T ----CCA--MC--TATT--T ----------A--TAC-GACT --------

G---CU-AGC-CC-G---AM---AM- -GAA--TATT’--T ----------G--MC-GATA --------
G---CAA-AGC-CC-G---AGA--AGA--CIM--TAT7--T ----------G--MC-GATA --------
G---CM-AGC-CC-G---AGA--AGTATTM--TATT--T ----------G--MC-GATA --------

c ---CU-AGC-CC-G---’r ----A~--GAA--TAT7--7 ----------G--UC-GATA --------

G---CU-AGC-(:C-G---AGA--AGA--GAA--TATT--T ----------G--MC-MTA ------ -
G---CAG-AGA-C7-G---AU---AU--CAA--TA7T’--T ----------G--AGT-GATA --------
G---CAA-AGA-CT-G---T ----AGA--GU--TATT--T----------G--AGT-GATA--------

65

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

64

64

130

137
1J7

137

137

137

137

137

137

137

137

137

137

131

131

199

207
207

207

207

207

207

207

207

207

207

207

207
20!

201

I-B-40
MAY 91



HIWSIV REV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVNM251

SIVNHP1l
SIVW142
sIVNM239
SIVNNE

S IVSHMH4

SIVSNMPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
SIW!M251
SIVHMP1l

SIVM142

SIVl@4239

91W4NE

SIVSMHH4

SIVSHWBJ

GAcctGqcT&TaCAgti?cTgCAG&g&cTt ?CTATccAgqa?cTaCCaqAtCCtCC&&Ccaac ?ttccaq
--CCA-AC-A-A--GC-TC-G---GGAC-TA----CC-GGAGC-T--TG-C--T--U-TCATCTACCAG

--CCG-GC-A-A--AC-TC-G---GGTA-TA-- --CC-G.GATC-C--CG-T--AA-CAATCTTCCAGCAG

--CCA-AC-A-A--AC-GC-G---GUC-TA----CC-GACTC-A--TG-T--T--M-CACT. . . . . . .

--ACA-AC-A-A--AC-TC-G---GGAC-TA----CC-GGAGC-T--AG-C--T--ti-TUTCTCCCAG

--TCG-GC-A-A--AC-TC-G---AGAC-TA ----CC-AGAAC-C--CG-C--GA-TGATCTCCCAGCAG

--CCG-GC-A-A--AC-GC-G---GGTA-TA ----CC-AGh4C-C--CG-C--GA-TGATCTCCCAGCAG

--CCG-GC-A-A--AG-TC-G---AGTA-TA ----CC-CGAAC-C--CG-C--GA-TGATCTCCCAGCAG
--CTT-GC-A-T--GC-AC-G---AATG-TG ----CG-~GCA-A--AG-T--AA-CMTACTCCAGCAG

--CTT-GC-A-T--GC-AC-G---AATG-TG ----CG-GAGCA-A--AG-T--M--M-CAATACTCCAG

--CTT-GC-A-T--GC-AC-G---UTG-TG ----CG-GAGCA-A--AG-T--AA-CPATATTCCAGCAG

--CTT-GC-A-T--GC-AC-G---7G-7G ----CG-GAGTA-A--AG-T--M--M-CUTACTCCAG

--CTT-GT-A-T--GC-AC-G---AATG-TG---- CG-GAGCA-A--AG-T--U--U-CAATAT?CCACi

--CTT-CC-A-T--GC-GC-G---GGGG-GG ----TG-GGAGC-A--AG-T--U--U-CAGTGCTCCAG

--CTT-GC-A-T--GC-GT-G---AGGG-GG ----TG-GGAAC-G--AA-C--AG-CAGTGCTCCAGCAG

●q?ctctc?7??7t?7??c? 7aq7???77a77aq777LcaqqqactgGC-GAGacT* ● *
AATCT . . , . . , . . . , , . . . . . . . . . . . . . , . . . . . , . , CAGAGACTG--T---AC----

AGTCT . . . . . . . . . . . .CCAGAGAGCACTAACAGCMTCAGAGACTG--T---GC----

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . CAGAGACTG--T---AC----
AGTCT . . . . . . . . . . . . TCGGAGAGCATTGACAGCAGTCAGAGACTG--T---,IT----

AGTCT . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AACAGCAATCAGGGACTG--T---AC----

AGTCT . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AACAGCAATCAGGTAACG--T---AC----

UTCT . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..AACAGCAATCAGGGACTG--7---AC- ---
AGGCTCTCTGCGACCCTACGAAGGGTTCGAGAAGTCCTCACGAC ●**

AGGCTCTCTGCGACCCTACGUGGATTCGAGAAGTCCTCAGGAC ***

AGGCTCTCTGCGACCCTACGGAGUTTCGAGUGTCCTCAGGCT ■**

AGGCTCTCTGCGACCCTACAGAGGATTCGAGtiGTCCTCAGGAC***
AGATTCTCCACGACCCTACAGAGAATCCGAGAAGTCC ‘AGGAC**9
AGC’CTCTCUCGACGTTGCWG . . . . . . . . .AGTCCG-nS

AGCCTCTCUGMCGCTGCAGAG ,...,,, , .AGCCCG*** 303

265
277
27/
270
217
277
277
277
277
277
277
277
277
271
271

300

303

324

291

324

312

312

312

324

324

324

324

324

303

I.rl-tl



H1V2/SIV ENV

Splica sites hav. been determined for SIV only.

CONSE?4SUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIV2GH1
HIV2D205
SIVPR4251
SIVWl142
sIvs4M239
SIW4NE

SIVSHMH4

SIV2HNPBJ

CONSENSUS

HI” iOD

HIL. NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

Hrv2GHl

HIV2D205

SIVMM251

SIVFN4142

SIVMM239

SIVMNE

SIVSUHH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVMM251
s[vt4PI142

SIVMM239

SIVMNE

s1VSWlH4

SIVSM!4P13J

ATGgq?tqL??tagqAAtCaqCTgcttaTtGccatctTgcT&?taJGTqctt?c?tqat?tatTGca7?c

---- . . . . . . , , ATG-AT-AG--GCTTA-T-CCATTT-AT-AGCTA--GCTTGCTTAGTATAT--CACCC

---tiGGGTAGTtiG-AT-U--GCTGA-T-CTATTG-AC-AGCTA--GC7TACCTUTACAT--CUGC

---AC . .. TGGTAAA-TT-AG--GCT7’G-T-CCTTTC-GC-AACTA- -GC’TTGC7TUTATAT--CACCA

---TG. . . TGGTAGG-AT-U--ATTTG-T-CCAGCT-GC-AGCTA--GCTTGCTTUTATAT--CGTCC

---GAGKTGGTAGG-AT-AG--GTTTG-T-TCATTT-AC-W,CU--GCTTGCTTAGTATAT--TAGCC

---GAGCCTGGTAGG-AT-AG--GCTTG-T-CCATTT-AT-UCTA--GCTTKTTUTATAT--C~C

---TG . .. TGGTMG-GT-TA--ATGTG-T-CCAGCT-GC-AGCTA--GCTTACTTAGTATAT--CACCC

---GCATATTTThGC-GC-GC--GCCTA-T-CGCTCC-K-TATAG--ATCAGTGGGTTTGTA--T~C

---GGATGTCTT~G-AT-AG--GCTTA-C-CCATCT-K-TTTU--GTCTATGGMTCTAT--TACTC

---GGTTGTCTT~A-AT-AG--GCTTA-C-CCATCT-K-TCTU--GTCTATGGGATTTAT--TATTC

---GGATGTCTT~G-AT-AG--GCTTA-C-CCATCT-K-TTTM--GTCTATGGGATCTAT--TACTC

---GGATGTCTTGGG-AT-AG--GCTTA-C-CCATCT-GT-TCTU--GCCTATGGGATCTAT--CATTC

-.-GGATGTCTTUG-AT-AG--GCTTA-C-CGCTCT-GC-AGTU--GTTTTAGAGATTTGT--TGTTi

---GGATGTCTTGGG-AT-AG--GCTTA-C-CGCTCT GC-ATTAA--GCTTCAGGGATTTAT.-TGTTC

aaTaTGT?ACtGT?TTcTAtGG?qTaCCcqc?TGGAqgUtGCaaC7aTTCCCcTctTtTGTGcUCcAa

AA-A ---A--T--T--C--T--CG-A--CACG----U--T--U-CA-----C-CT-T----C---C-G
AA-T ---G--T--T--C--C--CA-A--CGCG----GG--T--AT-CA-----C-GT-T----C---C-A
ti-A--- G--T--T--C--T--AG-A--CGTG----U--T--AT-CA-----C-CT-T----C---T-A
U-A--- G--T--T--C--T--CG-G--CGTG----GA--T--AT-CA-----C-CT-T----C---T-A

AG-A ---G--T--T--C--T--CA-A--CGCG----M--T--AT-TA-----T-AT-T----C---T-A

U-A ---G--T--T--C--7--CA-A--CGCG----GA--T--AT-TA-----C-AT-T----C---C-A
A.A-A---G--T--T--C--T--CG-G--CGTG----GA--T--AT-~-----C-CT-T----C---T-A
AA-A--- T--T--C--C--T--CA-A--CGCA----GG--C--U-AG-----C-CA-T----C---C-C
AA-A--- C--A--T--T--T--AGCT--AGCT--- -GG--T--GM-C-----C-CC-A----C---C-A

U-A ---C--A--C--T--T--TG-A--AGCT----GG--T--GA-M-----C-CT-C----C---C-A

TA-A--- C--A--C--T--T--TG-A--AGCT----GG--T--GA-U-----C-CT-T----C---C-A

AA-A--- C--A--C--T--T--TG-A--AGCT----GG--T--GA-M-----C-CT-C----T---C-G

AA-A ---A--A--A--C--T--TG-A--AGCA----AG--T--GA-U-----C-CT-C----C---C-A

AA-A ---A--A--A--C--T--TA-A--AGCA----GG--T--GA-AG-----C-CT-C----C---C-A

aUtAGqGAtACtTGGGGaACaataCAqTGcttqCCaUcUTGaTGAtTAt 7caGAaaT7gc??T?A4t
A --T--G--T--T ----- A--CATA--G--CTTG--T--C----A---T--TCAG--ti-tiCTT-G--T

A--T--A--T--T -----A--AATA--CTTATAA--A--C----A ---T--TCAG--AACIClh-T--T
A--T--A--T--T -----A--CATA--G--CTTG--A--C----A---T--TCU--GA-ACCTT-G--T

A--T--A--T--T -----A--CATA--G--CTTG--A--C----A---C--TCAG--M-AGCTT-A--T

A--T--A--C--T -----G--CATA--G--CTTG--A--C----A---T--TCAG--U-UTT'I'-A--T
A--T--A--T--T ----- G--CATC--G--CTTG--A--C-.-.A-.-T-.TCP:G-.U.~CCT.A.-T

A--C--A--T--7 -----A--CATA--G--CMG--A--C----A---T--?CM--AA-MCCT-G--T

A--c--C--C--TG7A--A--TG7A--c--TcTC--A--C----G ---C--CACT--GCAGGCGA-C--C
G--T-- G--T--T-----A--AACT--C--CCTA--A- -T----G---T--TTGGCCCT-GTCCC-T--T

G--T--G--T--T-- ---A--UCT--G--CCTA--A--T----A---T--TTCA--AT-GGCCC-T--T
G--T--G--T--T ----- A--tiCT--G--CcTA--A--T----C---T--TTCA--AG-GGCCC-T--T
G-----G--T--A-----A--CCTA--C--ACTA--A--T’----A ---T--TTCA--AW3CCCCT-T--T
G--T--G--C--T ----- A--AACA--A--CTTG--A--T----A---T--CTCA--AT-GGCAA-C--T
G--T--C--C--AACA--A--AACA--A--CTTG--A--T----[;- --T--CTCA--AGGCAAAT-T- -T

61
61
70
67
67
70
70

67

70

70

70

70

70

70

70

126

131

140

137

137

140

140

137

140

140

140

140

140

140

140

191

201

210

?07

207

210

210

207

210

210

210

210

210

210

710



HIWSIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVnM251

SIV?4N142

SIVMM239

SIVHNE

SIVSHMH4

SIVSHHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv20194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVM#1251

sIVMH142

sIVF4H239

SIVHNE

SIVSHHH4

SIVSMHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

H1V2ST

NIV2BEN

HIV2D194

HIV2CH1

HIV2D205

SIV14H251

SIVHH142

S~VHH219

s[V)4NE

SIVSHMI14

SIVSHHPUJ

gT7ACAGAqqctTTtGALGCaTGGMtUTAcAGT7ACAqUCAaGCAaTA~gGAtGTcTGGaa7CT?T
G-A -----GGCT--T--T--A---A-T----C---A---G----A---A----A--T--C---CAT--A-
G-G -----GGCT--C--T--A---A-T----C---A---G----A---G----G--T--C---UT--A-
G-A -----GGCT--T--C--A---G-T----T---A---G----A---G----A--T--C---~T--A-
G-G -----GGCC--C--C--A---A-T----C---A---G----A---G----A--T--C---AGT--A-
G-G -----GGCT--T--T--A---A-T----C---G---G----A---G----A--T--C---CAT--A-
G-G----- AGCT--T--T--A---G-T----C---A---G----A---A----A--T--C---AGA--G-
G-G----- GGCT--C--C--A---G-T----C---A---G----A---G----A--T--C---AGT--A-
A-A -----GGCT--T--T--A---G-T----C---G---C----G---G----T--T--G---AGA--C-
G-T -----~GC--T--T--T---G-G----C---C---G----G---P.----G--C--A---CU--C-
G-T -----AAGC--T--T--T---G-G----C -.-c.--G--- -G---A----G --C--A---CM- -C-

G-T -----~GC--T--T--C---A-T----C---C---G----G---A----G--T--A---CU--C-

A-T -----MGC--T--T--T---G-G----C---C---G----G---A----G--T--A---CAT--C-
G-C -----GGCT--T--T--T---G-T----C---C---G----A---A----G--T--G---MC--C-
G-C -----GGCT--T--T--T---G-T----C---C---G----A---A----G--T--A---UC--C-

TCGAgACaTCaATaMaCCaTGtGTcUatTaaC?CCatTaTGLqT?qCaATGaq?TGL???7???????

-C--G--A--A--A--A--A--T--C--AC-M-A--TT-A--TG-AG-A---M--C. . . . . . . . . . .

-T--G--A--A--A--A--A--T--C--AT-ti-A--CT-A--TG-AG-A---MC--TACMGG. . . . .

-T--G--A--A--A--A--A--T--C--AT-M-G--TT-A--TG-U-A---MC--T. . . . . . . . . . .

-T--G--A--A--A--A--A--C--C--AC-M-A--CT-A--TG-AG-A---CGT--T. . . . . . . . . . .

-T--G--A--A--A--A--A--T--C--GC-M-A--TC-A--TG-a-A---MT--TAGCAGGGTTCA
-T--G--A--A--A--A--A--T--C--GT-GA-G--CC-A--TG-GG-G---MT--T. . . . . . . . . . .
-T--G--A--A--A--A--A--C--C--AC-u-A--TC-A--TG-AG-A---AGT--T. . . . . . . . . . .
-T--A--C--C--A--A--A--T--C--AC-m-C--AC-G--TG-GG-A---MC--T. . . . . . . . . . .

-T--G--C--A--A--G--T--T--A--AT-AT-C--AT-A--CA-TA-T---AGA--C. . . . . . . . . . .

-T--G--C--A--A--G--T--T--A--AT-AT-C--AT-A--CA-TA-T---AGA--C. . . . . . . . . . .

-T--G--C--A--A--G--T--T--A--AT-AT-C--AT-A--CA-TA-T---Aa--C. . . . . . . . . . .

-T--G--C--A--A--G--T--T--A--AT-U-C--AT-A--CA-TA-T---m--C. . . . . . . . . . .

-T--A--A--C--T--G--C--T--A--AC-CA-C--AC-A--TA-AG-A---AGA--T. . . . . . . . . . .

-T--A--A--C--T--G--C--T--A--AC-CA-C--AC-A--TA-U-A---AGG--T. . . . . . . . . . .

7??7AataaaAccqa7acaga?a?????qq7t?tac??7tacatcaac77??ttt7???7??t?7?7?7?

. . ..-GCAGC-CA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..GAGAGCAGCACAGGGAACAAC. . . . ..ACAACC

. . . . -ACATG-CC . , . . . . . , . , , , ., , . . , , . . , . . . . . . , . . . . , . , . , , ,. . . , . ,. . ,. . . . . , . .

. . . . -ACGCA-GT . . . . . . . . . . , , , . . , . . . . . . . . . . . ACAGAGAGC . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

. . ..-ACAGC-CA. ..ACTGCAMA. . . . . . . . . . ..MCACMCCTCC. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

AGGG-ATACC-CG. ..ACCCCGAACCCCC. . . . . . . ..AGGACCTCGAGT . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

. . ..-ATATA-CT , , . , . . , , , . , . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . .

. . ..-ACAGC-CC . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..ACI’AACUCACAACC. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

,... -GTAAA-CCGAMCAAAC ,. .CCAGGG. .,AATGCCAGrAGTACT. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

,... -ATAAA-GTCAGACAGATAGATGGGGATTGACAAA.TCATCMCA. s..,. . . . . . . . . . . . . . . .

.,.. -ATAU-GTGAGACAGAI’AAATGGGCATTGACUAATCATCMCA. . . . . . . . . . . . ,,.ACAACA

. . .. -ATAAA-GTGAGACAGATAGATCGGGAT'T(iACAAMTCAA'CAACA. . . . . . . . . . . . . .,ACAACA

. . .. -ACMA-GTGAGACAGATAAATGGGc.ATTGACAAAATCA'TCAACA. . . . . . . . . . . . . ..ACAACA
,,,. -A7MA-CTCAGACAGATAGGTGGGGTTTGACAt.I .AAACGCAGGG., ... . . . . . . . . ..ACAACA
,,.. -ATMA-GTGAGACAGACAGATGGCGTTTMCAwAACACCAGCACCMCAACMCACAMCAACA

257
271
200
277
211

280
290
277
280
280
280
200
200
2eo
200

313

330

345

336

336

350

339

336

339

339
:35

339

339

339

339

341

366

354

354

366

30”1

348

360

370

3114

390

190

390
Jtjo

405

1.11-21



IV2KIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

SIVHM251

sIVHM142

SI’J?W239

SIVMNE

SIVSMNH4

SIVSWBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

MIV2D20:

SIVt4M251

SIV14?!142

S1’WM239

SIVMNE

SIVSM14H4

SIVSWPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV219Y

HIV7’$T

HIV2BEN

IIIV2D194

HXV2CH1

IIIV2D205

SIVF4t4251

SIVMM142

SIVMM239

sIWNE

S[VSHMH4

S1V5MMP11J

??????????caacaacAac?acaacaaca?cA?777??7?????a?a??d?a7at?aTaaatGA?acc ?
TCM.AGAGCACUGCACAACCACAACCkCACCCACAGACCAG. . . ., .GAGCAAGAGA-~GT--GGATA
. . . . . . . . . . . . . . . ACAT’GGACAGWAGGACAGACACCCAA...AATATCACUTTA-MT--CACTT

. ...,,. . . . . . GCAG’TTGCAACTACAAGCCCA’TCT . . . . . . . ..G~CCTGATATGA-AhAT--TACTG

. . . . . . . . . ACACCMCMCCACCACMCAGCA . . . . . . . . . . . . MCAC~CA. . . A-AGGA--GAATT

. . . . . . . . . . . . TCCACAACCTCG. . .MACCACCCACATCC . . .GCAGCCTCCATAA-AAAT--AACTT

..,.., TCAGGGACT’ACCGCGACCCCGAGTCCACCA. . . . . . . ..hACA7TAWTU-AGAT--AAATT

. . . . . . . . . . . . ACUCAGGGAGCACAACA. . . . . . . . . . . . . ..GGGATGTCAGAGA-AMT--AACTT

.m. ACCACCACTAAGCCTACTACCACCTCTCGT. ,, . . . . . . . ..GGGTUC~UCAGTUC--UCAG

. .. ACAATAAC~CAGCAGCACCAACATCAGCACCAGTATCA~ TAGACATGG-CUT--GACTA

GCA... TCtiCAACAACAAChACMCAGC~TCAGTA . . .GAGACh\CAGACATAG-CAAT--~CTA
GZA . . .TCMCAACATCMCGACAGCA’CCAGCA. . . . . . . . . . .. AA?GTACACATGG-CAAI’--GACTA

GCA . . . . ..CCAACAGCAATACCAACWGCA. . . . . . . . .GAGGCMTPAA.AGTGG-CAAT--GAATA

ACA . . .ACAGCAATMCAACAACAGCAACACCAAGTG7A. . . . ..GCAGWTGTTA-AMT--AAGTA

AChACACUGcATCUCUcAccucATcACcmTA. . . . . . . ..AcAGcwGGTTG-wT--cAciTG

?tcc?tg7aca?7??a?qAcAa?TGcaCAGG7tTgqaa?AaGAqqaaatqaT7?a?TGtaA?TTcaatAT

CTCCATGCGCACGCGCAC-C-AC--CT---- AT-GGGAG-G--AGAMCGA-CUT--CG-CUTCUT--

C.CCAT, .GCGCGTGr\G-C-AC--CA ----AT-AMGG-G--AGAMTGA-CGAC--TG-TAGTAGT--

ATCCATGCATACAATTGA-C-AT--CT ----AC-GAGGG-G--AGACATGC-CGAG--TG-CAATAAT--

CTTCATGCATACGCACAG-C-AC--CA ----GT-GGGAG-A--AGAGATGG-CGAC--TG-CUTCUT--

CTAACTGCATAGMCA-C-CA--CG ----AT-AGGGT-T--GGAGATGA-GCAA--TG-C~TC~T--

CTACCTGTATAGGCGACA-C-AC--CA ----AT-AGGGA-A--AGAGGTGG-TGAG--TG-CAATAAT--

CT.. .CCATCATACTCAG-C-AC--CA- --- AT-GGGGA-G--AGAUTAG-CUT--TG-C--C’TAT--

ACCCATGCAT~ TG-C-GC--CA .---AC-AGGAG-A--GGAMTAA-GCM--TT-TAGTAGT--

GTTCTTGTATAGCTCAGA-T-AT--CA ----CT-GGAAC-A--GCAAATGA-AAG2--TA-CACCACC--

GTCCTTGTGTAGTTCATG-T-AT--CA---- CT-GGtiC-A--GCCUTGA-AACC--TA-CUCCUC--

GTTCTTGTATAGCCC,NGG-T-AT--CA---- CT-CGUC-A--CCAAATGA-UGC--TA-CAACAAC--

GTCCTTGTATWTCA’CG-T’+T--CA ----CT-GG~C-A--GCCMTGA-AAGC--TA-CAACAAC--

ATCCTTGCAT~ TA-T-GT--7G---- CT-GGUC-G--GCCCATGA-AGGT--TA-TAACAAC--
ATCCTTGTAT’~TTA-T-AT--Th ----CT-GGMC-G--GCCCA7GG-AAG7--TA-TAACAAC--

GAcaGGqtTAaaaaqaGAtaAga&tiaa?aqTAcAat~aaCaTGGTAcTca&?aGAT?Tqqtt~Tqa&

--CA--AT--GWGA--TA-GW-UCAG--T-AT--ti-A-----C-CW---G-uTT---GAG

'-CA--AT--GAUCA--CA-GAGA-MCAG--T-CT--AG-A-----C-C~---G-=T, ---GAC

--CA--AC--GAGTTTA-TA .GW-AACAG--T-GT--AC-C-----C-GAGCTT--G-GCTT---GAA

--CA--AT--GAGAGG--TA-GW-UCTA--T-AT--U-A-----C-CW---G-UTC---GU

--AG--GT--WCti--TA-CP&-bGAGG--T-AG--CA-A-----T-TAGU---G-WTT---GAC

--CG--GC--GUCU--7A-GtiA-GGA\G--T-AT--CG-A-----C-CUGA---G-CGTT---GAC

--CA--AT--CAGAGA--TA-GAW-AAC;Ac--T-AT--AA-A-----c-cAW---G-AGTT---GU

‘-CG--AC--AGUCTG-GCTGAT’A-MCTA--CAU--CA-C- ----C-CA~---AGAGAG--- . . .

--CA--GT--AAMGCA-GACAAhGGAGGCG--C-AT--U-T-- ---C-CTACA---GGTTTGAA-GAA

--CA--GT--AmGA--CA-GAAA-AGGAG--C-AT--m-T-----C-CTGCA---T-GGTT- --Gti

--cA-- GT--AAUGA-- CA-GAAA-UGAG--C-AT--AT-T-- ---C-CTGCA---GGTATGAA-GAA

--CA--GT--AAAAGCA-GAGAAGAGAGGCG--C-AT--AA-T’-- ---C-CTGCA---GGTTTGAA-GAA

--CA--(;T--UTA(CA-AAAGAUGUUTU.-T-AT--AA-A--- --T’-CAAGA---T-AAGA(;-GA(;

--CA--GT--AAAAGA --CA-AAAG-GAGAA--T-AT--AA-A- ----T-CAAGA---AGTTTCAA-CAA

379

430

406

403

412

439

403

403

433

451

454

445

445

451

466

434

500
47j

473
402
509
473
470

503
521
524
515
515
521
536

501

570

543

541

552

579

543

540

510

591

594

585

5f15

5?1

606

1.n44
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HfV2/SIV ENV

CONSENSUS

HIVZROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV?4H251

sIVHH142

SIVH14239

SIVMNE

SIVSMMH4

SIVSMNPBJ

?7?7?????Mta?cAc?7 ?777?777ga?ag7aqaTGLTAcATqaa')catTGcticACatCagT7ATcc

. ..AC~T--TAGC-CWTCAGACCCAG. . . . ..--T--C--GAACCAC--C--C--ACCCA-C--CA

. . . . . . . . . --TAAC-CC. . .TCUGTCAGAGCAAG --T--C--GhACCAC--C--C--ACCCA-C--CA

,. .TCAGAT--CAGCAGACCGAGA . . . . ..AAAAGA--T--GUCCATCCT--ATCAG-CTCAG-C--CA

. ..’rcA.. .--TGAC-CCMG&U . ..CAGMMCA--T--GAACCACCCC--ATCAG-CTCAG-C--CA

. . . . . . . . . --cACA-cA . . . . . . . ..GCTGGCACA--T--GAGACATCCT--ATCAh-CTCAh-C--CA

. ..AAGACA--CGCA-CA. . . . . . . . . . ..GGCACA--T--GAGACATCCT--ATCAG-CTChG-C--Ch

. ..TCAAAT--TACC-AAGATGGGAM. ..AACAGA--T--ChACCATCCT--ATCAG-CTCAG-C--CA

. . . . . . . . , --TmT-CCAGGUGTATACCAGCAGA--C--T--UmCC--C--C--tiCU-T--CC

CAA . ..GGG--TAGC-CT. ,..GATAATGWGCAGA--C--C--GAATCAC--T--C--TTCTG-T--CC

CAA . ..GGG--TAGC-CT, . . GGTMTGMGTA ‘i--T--GhATCACCTC--TTCTG-7TCCG-7--CC

cm . ..GGG--TAAC-CT. . .GGTA\TGA.AAGTAGA--T--C--GAACCAC--T--C--'TTCTG-T--CC

cu... GGT--TAGC-CT. . .GMAATGAAAGTAGA--T--GUTCACCTC--TTCTG-7TTCG-7--TC

CAGTCAGCG--TGAA-G’C. . . . . . . ..GAGAGTAM--T--C--GCATCAT--T--C--CAGTG-T--TC

CAAAATAGC--TGAA-:?. ., ., , ., . GACAGTAAA--C--GAACCATCTT--CAGTG-TATCG-T--TC

CONSENSUS aAGAqTc&TGT~cMqcAtTATT~C?.?.qctaT?AqqrtTAGaTAtTGTGCaCCaCCgGGtTaTqc T

HIV2ROD C---A-CA-----C--GC-C--------TGCTA-A-GG-T---A--C-.---A--A--G--T-A-GCCC-
HIV2N1HZ C---CACT-----T--GC-C- ------TGCTA-G-GG-T---A- -c-----A--A--G--T-T-CCCT-

HIV21SY C---G-CA-----C--GC-C--------TGCTA-G-GA-T---A--C-----A--A--G--r-T-GTCT-

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVM251

SIVW1142

SIVW4239

SIVP!NE

SlVSH14h4

LIVSH14PBJ

CONSENSUS

IJIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

IIIV2ST

HIV2BEN

II[V2D194

HIV2GH1

I11V2D235

SIVMH251

51VMM142

SIVMM239

S[Vf4NR

c ---G-CA -----C--GC-C--------TACTA-G-GG-T---A--T-----A--A--G--T-T-GCCC-

A ---G-CA-----T--GC-C --------TGCTA-G-GG-T---A--C-----A--A--G--C-T-GCCC-

A ---G-CA -----C--GC-C --------TGCTA-G-AG-T---A--C-----A--A--G--T-T-XCC-

c ---G-CA -----T--GC-C --------TGCTA-A-AG-T---A--C-----A--A--G--T-A-GCCC-

A ---G-CA '----C--AC-T--------CAGCT-A-GG-T---G--T-----T--C--G--G-T-TTTC-

A ---A-CT '----C--AC-T--------TACTA-T-GA-T---G--T----.,A--T--A--T-A-XTT-

A ---G-CT -----C--AG-T --------TGCTA-T-GA-G---A--T-----A--T--A--T-A-KTT-

A ---G-CT -----C--AC-T--------GACTA-T-GA-T---G--T--- --A--T--T--T-A-GCTT-

A ---A-CT -----C--AC-T --------TGCTA-T-GA-T---G--T-----A--T--A--T-A-CCTT-

A ---A-CC -----C--GC-T--------TGCTA-T-GA-T---A--C-----A--G--A--T-A-KTT-

A ---A-CC ‘----C--AC-T --------TGCTA-T-GA-T---A--T-----A--G--A--T-A-GCTT-

qcTaAGhTGtMTGAtaCcAAtTAtLcAGGCTTtq?qCCtM7TGttaTMflTaGTaGaV,tCttCalGc

AT-A--A--?A----’TTCC--T--TTC ------TGCA--C--TTCTAC---A--A--A-ATC-TA-A--C

AC-A--A--TA----TTTC--T--TTC ------TGCA--T--CTCCTC --A--A- -A-CTG-TA-A--C

GC-A--G--C---- -TA-C--T--LTC- -----TGAG--C--CTCCAC---A--A--A-ATT-TA-A--T

GC-A--A--C- ----TA-C--T--TTC ------ TGAG--C--TTCTGC---G--A--A-ATT-TA-A--T

A1-A--A--TA----TTTc--c--TTc------TGAA--T--G--cAc ---A--A--CTGTTTTA-C--C
AC-A--A--TA----TTTc--C--TTG------TGM--T--G--cTC ---A--A--CTGTTTTA-C--C

AC-A--h--TA----TTTC..-T--TTC ------CGAG--A--TTCTAC---A--A--A-ATC-TA-A--C

AC-A--A--T- ----TA-C--C--TTC------CATG--C--C--CAG---G--A--A-CGT-CT-C--C

GC-T--A--T-----(:A-A--T--TTC------TAT(;--T--A--TTC ---G--G--G-TCT-TT-A--C

GC-T--A--T-----CA-A--T--TTC------TATG--T--C--TTC---G--A..-G-TCT-TT-A--C

GC-T--A--CA----CTTC--T--TTC-- ,.---TATG--TTCA--GTG---G--G--G-TCT-TT-A--C

GC-T--A-- T---- -CT-TTCT--TTC------TATG--T- -C--TTC---G--TCTG-TCT -TT-A--C

S1VSHMI14 GC-T--[:--TT----TT-A--T- -TTT------TGcT--T--C--TTC---C--A --G-TTT-TT-A--C

91VSMMPIIJ (;C-’r--(T--T-----TT-A- -T--TTc ------T(;cT--T- -c--TAC---G--TTTA-TTA-TT-A --(:

547

631

601

604

613

631

598

604

631

655

65B

649

649

652

66”?

616

701

671

674

603

701

668

674

701

725

720

719

719

722

737

604

771

741

744

753

771
7?0

744

771

195

798

7F19

111’7

792

Flo I

. .. 4-



HIWSIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVm251

SIVHM142

SIVlD4239

SIVNNE

SIVS14UH4

SIVSN14PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST
HIV2BEN

HIV20194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVFO1251

SIVHH142

SIVHH239

SIVNNII
SIVSNMH4
SIVSNMPBJ

CONSENSUS

HIV~ROD

HIV2NIHZ

I:IV21SY

ilIv2sT

HIV2BEN

HIV2D194

I{IV2GH1

HIV2D205
S[VMH251

sIVHH142

SIVHH239

SIVHNE

S1VSHHH4

sIVSHHPDJ

ACaAGgATGAT~AaACgCAaaCtKtACtTGGtTTgGcTTtMTGG?ACtAGaGCAGAaMtAGaACaT

--C--G -------- A--G--M-T--C--A---T--G-C--T-----C--T--A-----G--T--A--A-
--C--A -------- A--G--U-T--T--A---T--G-C--T-----C--T--A-----A--T--A--A-

--h--A -------- A--G--AC-T--T--T---C--G-C--T-----C--T--G-----A--T--A--A-

--A--G -------- A--G--M-C--C--T---T--G-C--T-----C--T--G-----A--T--A--A-

--A--G --------A--G--U-T--T--T---T--G-C--T-----C--T--A-----A--T--A--A-

--A--G -------- A--G--M-T--T--T---T--G-C--T-----C--T--A-----A--T--A--A-
--A--G -------- A--G--M-C--C--T---T--G-C--T-----C--T--G-----G--T--A--A-
--A--A --------A--A--GT-C--T--A---T--G-C--C-----T--A--G-----G--c--G--A-
--A-.G. -------G--A--GA-T--T--T---T--G-C--T-----A--T--A-----A--T--A--T-

--A--G -------- G--A--GA-T--T--T---T--C-G--T-----A--T--A-----A--T--A--C-

--A--G -------- G--A--M-T--T--T---T--G-C--T-----A--T--A-----A--T--A--T-

--A--A -------- G--A--U-T--T--T---T--G-C--T-----A--T--A-----A--T--A--T-
--A--A --------G--G--M-C--T--T---T--G-C--C-----T--T--G-----A--T--A--A-
--A--A --------A--A--AA-C--T--T --.T--G.T--C- --.-T..T-.A. .-.+.-T.-A ..A-

AcATcTAtTGGCATqq?AqaqatMtAGgACtAT?ATtAGctTaMtAaqtatTAtMtcT?acaaTgca

-T--C--T ------GGC-GAMT--T--A--T--C--C--CT-A--C-MTAT--T--TC-CAGTT-GCA

-T--C--T ------GGT-MGAT--C--A--T--T--C--CT-A--T-ACTTT--T--TC-CACTA-GCA
-T--C--T ------GGT-GGMT--C--A--T--T--C--CT-A--C-MTAT--T--TC-CACCA-ACT
-T--C--T ------GGT-GGmT--T--A--T--C--T--CT-A--C-AGTTT--T--TC-CACCG-ACA
-T--C--T ------GGC-GA=T--T--G--T--C--T--CT-A--C-AGTAT--T--TC-CACAA-GCG

-T--C--GGT----GGT-AGGAT--T --G--T--T--T--CC-AGTATATTTC--T--TGCAACM-GCA
-T--C--T ------GGC-GAMT--T--G--T--C--C--CT-A--C-AGTAT--T--CC-TTCTA-ACA

-T--A--T ------ GM-MGAC--T--G--C--C--A--CT-A--T-CATAC--T--TT-GTCM-ACA
-T--T--C ------ GGT-GGGAT--T--T--T--A--T-- TT-A--T-AGTAT--TC-AACMAGM-GM
-T--T--C ------GGT-GAGAT--T--G--T--A--T--TC-A--T-AGCAT--T--TC-MCM-GM
-T--T--C ------GGT-GGGAT--T--G--T--A--T--TT-A--T-AGTAT--T--TC-MCM-GM
-T--T--C ------ AGC-AAGAT--T--G- -T--A--TT-GT-G--T-AGTATC-AACMC-AACM-GAA

-C--T--T ------ GGC-MGT--T--A--C--A--T--CT-G--T-AGTAT--T--TC-MCM-GAG
-C--T--GGC----GGT-GMGC--T-- A--C--T--T--CT-AGTATATTTC--T--TGAGACM-GAG

?TGTAqqAGaCCaGqaMtMqAcaGTtttACcAaTaAc7attaTCTCaGq?tt 7gt7TTcCAcTC? 777
T ----AG--G--A-GG--T--G-TA--GM--A-A-A-TGCTTA----A-GACATGTG--T--C--CCAC

T ----AG--G--G-GA--T--G-CA--GTT--C-A-A-CATTTA----A-GGTTTUG--T--C--C. . .

T ----GG--A--AAAT--T--A-CA--TAT--CACTCACACTCA-- .-A-GCCGCAGA--T--C--C. . .

T ----AG--G--A-GA--C--G-CA--TGT--C-A-A-CACTCA----A-GGTTAGTG--T--C--C. . .

T ----AG--A--A-GA--T--G-CA--TTT--C-A-A-CACTTA----A-GATTAGTG--T--C--T. . .
T . . ..AG.-GA.A.GA.. , -.G.CA--TGT--C-A-A-CACTTA----A-GGCGAAGG--T--C--Tm , .

T . . ..AG--A-.A.GA.-C.-G.CA.-TGT--c-A-A-cAcTCA----A-GGTTAGTG--T--C--('. . .

c . . ..AG..G.-GAGc.-c..G.CG..TAT--~CCGA-~CCG ----A-GACTACTT--C--A--A s..
A----GA--A--h-GA--T--G-CA--TTT--C-G-C-CCATTA----T-GATTGGTT--C--C--m.. . .
A ----CA--A- -A-CA--T--G-~:A--TtT--C-G-C-CCA7TA----T-CATTGGTT- -C--C--A. . .

A ----GA--A--A-GA--T--G-CA--TTT--C-G-C-CCAT7A----T-GATTGGTT--C--C- -A...
A-..-(AA..(;AA.(;A. .T.+-cA.-TTT--c .G-c.ccATcA---- T.GATTIwTT--C--C --A. , .

A-...GA--A-.A.M..T..G-cA.-TTr--c.G-C.~ATTA----A.GGTT!;GT2--C..T.-G. . .

A----GA--A--A-GA--T--G-CA--CTT--C-G-C-CCATTA----A-GGTTG~;TC- -C--T--G. . .

753

841

811
014
823
841
808
B14
841
065
860
059
e59
862
B77

a20
911
001
884
093
911
070
B04
911
935
938
929
929
932
947

801
901

940

951

960

970

945

951

97n

1002

!rlo5

996

!+96

999

1014



HIV2/SIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HTV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV25H1

HIV2D205

SIVNn251

SIVM!l 42
SIVMN239
SIVNNE
SIVSHUH4
SIVSNMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV20194

HIV2GH1

HIV20205

SIVHH251

SIVNH142

SIVNN239

SIVHNE

sIvsFlHH4

SIVSFI?4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

IIIV2LICN

HIV2D194

HIV2GI{I

IIIV2D205

sIv14r4231

sIVHH142

sIv141423q

SIVNNE

sIvsnMH4

SIVS1414PDJ

CON8ENSU!i
llIv2RlJn

HIv2Nrllz

HIV219Y

IIIV2ET

l11V711KN

IIIV211194

???CagccaaTc?7?Mtaa?AgaCC?aqgCAqGCaT~TGctGGTTtqaaWaaa?TGGAaqgaaGCcA
TAC-AGCCGA-C ...--TMA-GA--CAGA--A--A-----C'T----CM--CMA----MGAC--C-
.,.-AGCCAG-CATC--TM-M--CAGG--A--A-----TT----CGM--CCM----AGGM--C-

. . . -AGmGA-CATC--Tm-M--CAGG--A--A-----CC----C~--CGAG----GGGU--C-

. ..-AGCCAA-C. . . --TAGA-~--CAGG--A--A-----CT----C~--CGAG----AGGU--C-

. ..-AGCCAA-C. ..--CACA-GG--TAGG--G--A-----CC----TGGA--CAGA----GGGU--C-

.,. -GGCCAG-CTAC--CW-M--TGGG--G--A-----TT----TCU--CMC----TAGM--C-

.,.-AGCCU-C. . . --TACA-~--TAGG--A--A-----CT----CW--CUG----GGGti--C-

. ..-AGCCTA-C . ..--TMG-GA--CAGA--T--T-----CT----P UG--AAAC----CACti--C-

. ..-UCCU-C . ..--TmT-GG--MG--G--A-----TT----TG~--M----AGGAT--A-

. ..-UCCAG-C . ..--TGAG-GG--MG--G--A-----TA----TG~--~T----AGGAG--A-

. ..-AAccm-c. . . --TGAT-GG--~G--G--A-----TT----TGGA--W----AGGAT--A-

. ..-AACcAA-c . ..--TmT-GG--~--G--A-----TA----TG~--~T----AGGAG--A-

. ..-AGCCCA-A. . . --TGAG-GA--AAAA--G--C-----CT----TGAA--AAGC----WG--C-

. ..-AACCCA-A. . . --TGAG-GA--AA.AA--G--C-----CT----TGGA--AGAA----AAAAG--C-

T?cagGAqGTqMqcaaACC?Ttqt?aMCATCCCAGqTALa7aGGa?7?7??Ac?AaCga?Acaga?aa
-GCAG--G--G--GGA.A---C-TGCAA----------G--TAGA--A. . . . ..-CC-ATGAC-CMGGAA
-GCAG--G--GGAGGCG---C-TACTAAA--------A--TAAA--G. ..MC-GG-GCCGC-CAGAGM
-GCAG--G--ACAACCA---C-’CTAAA---------G--TAAA--A. . . . ..-CC-ATGAC-CAAATM
-GMG--G- .GCTACCA---C-TGCTm----------G--Tm--A. . . . ..-CC-ACGAC-CAGAAAA
-GCAG--G--GCAACCA---C-TATC~----------A--C~--A. . . . ..-YC-ATGAT-CAGGGM
-GCGG--G--GCAACCA---C-TGCM ----------G--CGGA--A. . . . ..-CA-ATGAT-CAGGMA
-GCAG--G--GCAACCA---C-GATM----------G--TM--A. . . . ..-CC-ACGAC-CAMGAA
-mG--G--G--MGG---A-CAT~----------G--TW--AGGTGCA-M-ATATC-CMGCGT

-~AA--G--ACAGCAG---A-TGTTACT--------G--TACT--A. . . . ..-CT-ACAAT-CTGATAA

-~A--G--GCAGCAG---A-TGGCTACT-------G--TACT--h. . . . ..-CT-ACAAT-G’CGATAA

-AAM--G--GCAGCAG---A-’GGTACT---------G--TACT--A. . . . ..-CT-ACAAT-CTGATAA
-AAM--G--GCAGCAG---A-TGTTACT--------G--TACT--A. . . . ..-CT-ACAAT-CTGATAA
-CCAG--A--G--GGAA---T-GG'CCA----------G--TACG--A. - . . ..-CT-ATGAT-CTAGGAA
-CCAG--A--GGAAGTA---T-GGTTACG--------G--TACG--A. . . . ..-CT-ATAAG-CTGAACA

aAttaa7tT7aca]c?CcaqqaqqAqq7tcaGAtCCaWaGT7aCaTtcATGTGGAC7AA7TGcaGaGGA

T-TTAGCT-TGCAGCG- ZAG~-UCTCA--C--A--A--AG-A-AC--------T--C--<A-A---

T-TTMT-TmGCA-CAGGGAG-aCTCA--C--A--A--AA-A-AC--------T--C--CA-A---

A-TTA4CT-TACAGCA-CAGMM-GACTCA--C--A--A--AG-A-AT--------T--C--CA-A---

A-TTCGTT-TATAGCG-CAGaGA-CGCTCA--C--A--A--GG-A-AC--------T--C--CA-A---

A-TTAACT-TACGAAA-CGGaGC-GGCTCA--C--G--A--GG-A-TT--------T--C--CA-A---

A-TTMCT-TAC~AG-CAGCMT-~TTCA--C--A--A--GA-A-AC--------T--C--CA-A---

T-TTAACT-TACAAAA-CAGGAAG-GGCTCA--C .-A--A--(;G-A-AC--------T--C--CA-A---

A-AGTTAG-A7CAGM-ATGGAAA-CGTTCA--T-

A-TCAAI’T-AACGGCT-CTGGACG-W,A. ..--T--G--TA-CA-C-AC--------A--T--CA-A---
A-TCAATT-GACGGCT-CTAGAGG-GGA. ,.--G--G--A--TC-A-TC--------A--T--CA-A---

A-TcAhTT-GAccGcT-CTGGACG-GA. ..--T--G--TA-CA-C-AC--------A--T--CA-A---

A-TCAATT-GPCGGC--C7CGAGG-GGA . . .--7’--A--A--TTCC-TT--------A--T--CA-A---

A-TTAATC-AACAGCT..CAGCAGG-GGA. .,--T--A--h--CA-T-TT--------A--T--TC-A---

A-TTAAGc-AAcAGcT-cAGGAGG-GGA. s,--T--A--A--TTcT-Tc ----- ---A--T--Tc-A---

GA6TttcTcT,\cTGctiaATGA7TT%GTTccT7AATTGCqTAGAaaA7aqq?7 7?7?177?177?71? ?7

--G-TTC-C--C--C--C----C------CC-C------A----GA-TAAG, . . . . . . . . . . . . . . . . . .

--A-C7C-C--C--C--C----C------CC-C------b----GA-CAGG. . . . . . . . . . . . . . . . . . .

.-A-TCC-C--T--C--C----C-- ----cc-T------G----AA-c. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
..A-TTc-C-.c-.c-.T.---c----.-c~.c----.-G--.-AA-cAGA ... . . . . . . . . . . . . . . . .

--A-T’TC-I --C--T--C----C------CC-C------G----AU-C. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

--A-TTC C--C--T--T----C------TAAO------(I----AA-TAAO. . . . . . . . . . . . . . . . . . .
V2GI11 -.A-TTc-C--C--(C--C----(:--- ---CC-i:------CAGA-AA-CAGA ... .,,,, . . . . . . . . . . .

VMMJfl --f;-T(!(:-(”- .I:--A.. -A- ---A-- ----A’r;-f;r:---r;----f;r: .TW(;GAT,,. ,,.,,,. .,.,.G

VHml 47 --(; -TT[” -(”--(” . T- -A- ---A----- -’l’r:.A., --- --I;- --.ATA(;(;A(;T(;T . . . . . . . . . . . . . ..(’
VHHJ 1’1 ..(; .I’1”( ’.(”. t.. ..l’ A.. A --- I’(” A.... .(; .--A(; ~AI:(:AAT, , ..,,,,.,,,,. .A

VMNK I; I’I’I’ -I” -I’ -T -A-- h- ----,-”l’!’ A-- ---’(;----AI; ‘TAA(:AAI’I’T(; ,,. . . . . . .AI.Tr;

v’iMHl14 A.1(,~ h .~ ~“-A-- A.. ---l’(” ’r-- {; - -(; (; .[”A(; A[; A[”I”AA AA(; I;(; T(; I;(’A(; AT

V!ihHltll.l A :’1”1’ A -1’ .,’. .A----A---- ~(” ~,- .--(; -- AA-TA~A, , ,OAAAAl(;(,~lI(..~A(:A.,.
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1015

1010
1024
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1066

1069

1060
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1063

1070

999

1112

10E2

1082

10EB
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1076

1079

1112

1130

1133
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HlV2/SIV ENV

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIv2D194
HIV2GH1
sIVHH251
SIVF4N142
SIVMM239
SIVMNE
sIvsnNH4
SIVSHWBJ

CONSENSUS

HIV2RL)D

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVMH251

SIVM?4142

SIV14H239

SIV?4NE

SIVSNNH4

SIVSWBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVFU4251

SIVMH142

SIVFIH23S

SIVNNE

sIVSHHH4

SIVSMMPBJ

???7?7l????l*7???aaqga?caqcaa7aqaq?UtTAtqtqccaTGcCatATaaq?CAaaTUTtU
. . . . . . ., , , . , . . . . . . . . . . . . . . ACACACCGC--T--TGCACCC--C-AAAGAAAG--AA----T--
. . . . . . . . . . . . . . . ..ACGGGTCKA.AACAGCGC-- 2--TGCACCG--GTGAAGGAAA--AA----T--
. . . . . . . . . . . . . . . ..~GACGGGTCAACAGCAT--C--TGTGCCG--C-AT--AGAG--~----T--
. . . . . . . . . . . . . . . ..ACGMTCAGACACAGCAC--T--TGTGCCA--C-AT--MG--U----T--

. . . . . . . . . . . . . . . ..UGUCCAAACACGGCGC--C--T. . . . ..--C-AT--AAAG--GA----T--

. . . . . . . . . . . . . . . ..ACGUCCmCACACGGC--C--TGCGCCA--C-AT--MGG--GA----T--

. . . . . . . . . . . . . . . ..CCGMTCAGACACAGCAC--T--TGCGCCG--C-AT--MGG--M----T--

TMCTACCCAGA~CC~GGtiCGWATAGUGG--T--CG~GCCG--T-AT--TAGA--M----C--

TMCTACCCAG~GCCWGGMCGGCAT~GG--T--CGTACCA--T-AT--TAGA--U----C--

CAGCTtiCCAGMGCCWGWCAWATMGG--T--CGTGCCA--T-AT--TAGA--U----C--

WCTAECAWGCCACA=CGGCA?W=--~--CGTGCCA--T-AT--TAGA--M----C--

GG~CUCWTAGGWGAGCUCAGUW--T--TGTGCCA--T-AT--TAGA--M----C--

GmCMGTCWCCAGMGAGCmCMGGAU--T--TGTGCCA--T-AT--TAGA--GA----C--

cAC?TWCAtAaaGTAGGqAaWTgTaTATTTGCCTWtAGqqAa~aqA7cTqaCcTG?aAcTCcACa
C--A-----G-GG-----G-G----G-A -----------c--~-A-.GGCGGTGC-CA-CA-C. -A--A

T--C-----C-GG-----G-A----C-A----------<--GG-A--GG-GT-GA-C--CA-C--A--G

T--C-----G-AG-----G-A----G-A -----------T--GG-A--AG-C’GTGC-CG-AG-A--A--A

T--c -----C-AG-----G-A----G-A-----------T--GG-A--AC-GT-U-C--CA-C--T--A

‘T--c -----T-AA-----G-A -.--G-A---------.-GT.GG-c--GA-AT-GG-c--~-A--A--A

C--C-----G-CG-----G-C----G-A -----------T--GG-A--GGTGGAGC-CA-TA-T--A--A

T--c -----C-AG-----G-A----G-A ----------- T--AG-A--AC-G’C-GA-C--CA-C--A--A

C--T-----T-M-----C-?.----G-T -----------A--AG-G--ACCCCACG-TA-CA-C--C--A

C--T-----T-AA-----C-A----G-T -----------A--AG-G--ACCCCACG-CA-’CC-A--C--A

C--T----. C-AA-----C-A----G-T -----------A--AG-G--ACCCCACG-TA-CA-C--C--A

C--T-----T-M-----C-G----G-T-----------A--AG-G--AG-CC-CA-G--'~A-T--C--A

C--G-----C-AA-----C-A----G-A -----------T--GG-A--ACCCGAGA-CA-TA-T--C--T

C--G-----C-M-----C-A----G-G -----------T--GG-A--ACCCGAGA-TA-’TC-T--C--T

GTqACcAG7aT7AT?GCaaAtiTt~ttqqat7qatqqaaAtcaq?????7AC?AatAT?ACctttAGTG
--A--C--CA-T--T--TTGC--TG-CTGGCAMATCAG-TCAG. . . . ..--A-AC--T--CTTT----
--(J.-C.-CA-A--T- -cA-C--TG-T. . , , . .GCGGG~-TCAA. . . . . ..-A+T-.T.-CTTT- ---

--G--C--TC-T--T--TTGC--TG-T, ..GTTGATGGAG-TAACCGG. ..--A-AT--T--CTTT----
--G--C--CA-A.-T.- TA-C-.TG-C . . .GGAGGAGAGA-CCAG. . . . . .--A-AT--T--CTTT----
--A--C--CA-A--T--TA-C--TG-C. . . ATAGATAAM-TCGGACTCAT--C-AC--CTTTTTT----

--A--C--CA-A--T--TA-C--TG-C. ..TCAGATGGM-TCAG. .,, ..--C-AC--T--CTTT----

--G--C--CA-A--T--TA-C--TG-C, ..GTAAATAGTA-CCAG. . . . .,--A-AT--T--CTTT----
‘-G--C--TC-A--A--tAGC--AG-TTGGACTtiATCCAA-CCAA. ., . ..--T-GCATG--CATG----
--G--C--C’C-A--A--AU-TTGGACTGATGGAATCCMA-CCM. ., . ..--T-GCATG--CATG----
‘-G--C--TC-A--A--AAGC--AG-TTGGATTGACCUM-CCU. ., ... --ATAC--C--CATG----

--G--C--TC-A--A--AAGC--AG-TTGGATTGATCCAA-CCAA. ,,. .,--T-AT--C--CATG----

--A--T--TC-A--A--AAGG--AG-TTGGATCMT7GAG-7GAG . .,, , , --C-AT--C--CATG----
--A--T--CC-A--A--AAGA--AG-TTGGATCMTIWGAGI’GAG. . . . . .--C-AT--C--CFTG----

CONSENSUS CAGAqGtGGCAmACTqTA7cGATTqGAatTGGGaGAtTAtAAATTagTAGAaaTaAC?CCaATTqqcTT
IIIV2ROD ----G-T---------A--CA----G--GT----A--T--T-----~----\A-A--A--A---GGC--
HIV2NIIIZ ----G-C ---------A--CC----G--AT----G--T--C-----AG----ti-C--A--A---WC--
liIv21sY ‘---G-T ---------A--CC----G--AT----G--T--T-----AG----AG-A--A--A---GGC--
HIV2ST ----G-T---------A--CC . . ..A..AT----G .-T-.T-----~ .--.AG.A--A--A ---G[;C..

HIV21WN ----A-T---- ..-..G..CC ..--A--AC- ---A.-C.-C ---.-AA--,. .AA.A--A-- A---Gtic.-

ltIv7rJ194 ----A-.T-- -------G--CC----A--AT----G--C--C-----GA----AG-A--A--N---CCG--

lirv2Glll '---G-.T---------A--CC----A--AT----A--T--'r-----M----AG-A--A--A---CGC--

sIvHMi?51 '---G..T---------G--TC----G--(iT----A--T--T-----AG----GA-C--T--G---aC--
SIVMH142 '---G..T---------G--TC----G--AT----A--T--T-----AG----U-C--T--A---C&C--
!llVMMJlq ----f;-T---------f;--TC--- - f:--AT----T--T--T-----AG----GA-c --T-.A---(;Gc--

51VMNE --.-f;-T ------- --(:--Tc--.-G--AT ----A..T..A(;---A(;---.(;A+-- T.-A.,.-(:(;(:--

zlvfiMMl14 ----(;-'r--- ------(;--T(:----(;--(;T----A--T--(:- ----Ah----I;A-T--T--A---(;(;(:--

ZlVfit4H1111.J -.. -.l; .p____ -----(;--T(:----(;.-(;T--- -A--T--(: -----A(i----{TA-T--l;(:r---l;(:r--

1159

1277

1256

1253

1262

1271

1250

1253

1322

1325

1316

1322

1334

1346

1226
1347
1326
1323
1332
1341
1320
1323
1392
1305

1386
1392
1404
1416

1204

1411

1304

1307

1393

1400

1301

1304

1456

1*59

1450

1456

1460

I 400

1352
1481
1454
1451
1463
14”10
1451
1454
152b
15?9

1520

I!l)Ii

Ihlll
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1.114
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HlV2/SIV ENV

CONSENSUS
HIVZROD
HIV2NXHZ
HIV21SY
HIV2ST

H142BEN

HIV2D194

HIV2GH1

sIvMm251

SIVNM142

SIVM14239

SIVHNE
SIVSHRIH4
SIV!WMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIV1414251

SIVHM142

SIVHN239

SIVMNE

SIVSMH4

SIVSM4PBJ

CQNSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

H IV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVFI?1251

SIVH14142

SIVFW4239

SIVHNE

SIVSHHH4

SIVSHHPUJ

CONSENSUS
UIV2ROD
~!Iv2H[Hz

HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
IIIV2GIII
sIVMH251
SIVM14142
tiIVMM2J9
fi1Vf4NK
!;IV%MMH4
::IV7MMPII.1

cGCcCCtACaaatgtgAaaAG?TAc?Cc?Ct???q?tccctc?AGaaatAatiGAGG7GTctTtGTGCTA

C--A--T--AAMGM-AA--A--CT-CT-T. ..GCTCACGGG--ACAT-CA-----C--GT-C------

C--A--ATCAGTAGAG-AG--A--CT-CT-T. ..GCTCACCAG--ACAT-CA-----T--GT-T------

C--C--AGCAGAAGtA-t --A--CT-CT-T . ..GCTCCAGGG--ACAT-AG-----T--GC-T------

T--A--ACCAGTAGAA-AA--A--CT-CT-T. ..GCTCCAGTG--GAAT-AA-----C--AT-C------

C--A--AGATCAGCGA-GA--G--CA-CT-A. ..AC’TCCAGTG--GAAC-AA-----C--GT-C------

C--A--T--AMAGAG-AA--A--TT-CT-G. ..GCTCCAGTG--GAAC-AA-----C--GT-C------

C--A--GAGAGAGGAA-AA--A--TT-C’T-G, ..GCTCCAGTG--GUC-AA-----T--GT-T------

G--C--C--AGATGTG-AG--G--CA-TA-TGGTGGCACCTCA--~T-M-----G--CT-T------
G--C--C--WWTG-AG--G--CA-TA-TGGTGGCACCTCA--~T-M-----G--CT-T------
G--C--C--A~XTG-AG--G--CA-TA-TGGTWCAWTCA--WT-~-----G--CT-T------
G--C--C--WTGTG-AG-G--CA-TA-TWNGCACCTCA--~T-ti-----G--CT-T------
G--C--C--UGTGTA-GA--G--CA-CA-~CTWTGCCTCA--WT-AG-----G--CT-T------
C--C--C--UGTGTA-U--G--CA-CA-MCTGGTKCTCA--~T-U-----G--CT-T------

GGGTTCtTqGGTTTTCTCqCqACaGCAGGttCTGC&ATGqGcGcqqcGTCctTGACqcTGtCqGCtCAGT
------T-G ---------G-A--A-----TT----A---G-C-CGGC---CC----CG--T-G--T----

------C-A ---------G-A--A-----TT----C---G-C-CGGC---CT----GC--T-A--T----
------C-A---------A-G--A-----TG----A---G-G-CGGC---TC----GC--T-G--T----
------T-A ---------A-G--k-----AG----A-- .G-C-CGGC -. -cT----Gc- -T-C,--T--- -

------T-G---------G-G--A-----TT----A---G-C-CGCG---CC----GC--T-A--C----
------T-G ---------G-G--A-----TT----A---G-C-GCGC---CT----GC--T-G--T----
------T-G---------G-G--A-----TT----A---G-C-CGGC---CC----GC--T-G --T----
------T-G ---------G-A--G-----TT----A---G-C-CGGC---GT----GC--A-C--T----

------T-G ---------G-A--G-----TT----A---G-C-CGGC---GT----CG--A-C--T----
------T-G---------G-A--G-----TT----A---G-C-CGGC---GT----GC--A-C--T----
------T-A..--------G-A--G-----TT----A---G-C-CGGC---GT----GC--A-C--T----
------T-G -,------- -G-G--A-----TT----A---G-C-CGGC---CG----GC--T-G--T----

------T-G ---------G-G--A----.-TT----A---k-C-CGGC---CG----GC--T-G--T----

CcCGqACTTTatTgqctGGGATAGTGCAGCUCAGCMCAGCTGTTGGAcGTqGTCAAGAGACUCUGA
-C--G -----AC-GGCC -------------------- ---------- --C--G---- -------------

-T--G-----AT-GGCC--------------------------------T--G-----------------
-T--G-----AT-CCGT --------------------------------C--G-----------------
-T--G-----AT-GGCC --------------------------------C--G-----------------
-C--G-----AC-GGCC ------.-- -------- -------- ------- C--A -----------------
-C--G -----AC-GGCC--------------------------------C--G-----------------
-C--G -----AC-GGCC --------.------------------------C--A-----------------
-C--G-----AT-GGCT ‘----------------------------- --C--G -----------------

-C--G-----AT-GGCT -------------------- ------------C--G ------------------
-C--A-----AT-GGCT ------------------------------ --C--G -----------------
-c - -G- -- . .AT.GGCT ---------- -- -- - -- - -- - -- - - - - . . -- -c- -G- - - . - - - --- - - -----

-C--G-----GT-GGCj -------- -------- -------- --------- T--G -----------------

-C--G-----GT-GGCT . - --- -- ---- - ------ -. --- . . - . . - --- T--G -----------------

AtTGTTGCGAcTCACCGTCTGGGSAaC?AA7McCTCCAC7C7ACaCTCaCTCCtATcGAGMqTAC?Ta
-C--------C--------------A-G--A--C------G-A--A---A----T--A-----.:--.C-A
'A--------C--------------A-A--A--l'------G-A--A---A----T--A-----G---C-A
-A------- .c '-------------A-T--A--C------G-A--A---A----T--T-----G---C-A
-A--------C--------------A-A--A--T------G-A--A---A----T--C----.A.--T-A
-A--------C --------------A-G--A--C------G-A--A---A----T--C-----G---C-A
-A--------T --------------A-G--A--T------G-A--A---A ----T--C- ----A---T-A
-A--------C --------------A-G--A--T------U;-A--A---A----T--C-----G---T-A
-T- -------c ----- ---------A-A--G--c------A-T--G- -A----C--C-----G---T-A
-T- ---- ---(:------- -------A-A- -(;--l:--- ---A-T--(;---T----C--c---- -(;---T-A
-1’ --------C--------------A-A--(;--(:---- .-A-T--(;---A----C--C- ----(;---T-A
-T --------(: ‘-------------h-A--G--f:----- -A-T--A---A----C--(:-----(;---T- A
-l’--------l---------------h-T--f:--(”-- ----A-T--A---A----T--(:-- --.(;---(:-(:
-r---------(. ‘-- -------- ---1-l’-f--l--- ----A-T--A---A----T.-!” ----i;---rA-A

1413

1548

1521

1524

1530

1545

151E

1521

1596

1599

1590

1596

1600

1620

1483

1610

1591
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1600

1615

1588

1591

1666

1669
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1690

1553

1600
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1739
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H1V2KIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVMm251

SIVMm142

SIVMM239

SIWNE

SIVSPD4H4

SIVS14MPBJ

CCNSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIV1414251

SIVW142

SIVMH239

s IVMNB

SIVSUHH4

SIVSM?4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVHH251

SIV14H142

SIVM4239

SIVHNP,

SIVSHMH4

SIVSHHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

H1V21SY

HIV2ST

HIV2BCN

HIV2D194

NIV2GH1

s1vH14251

SIV14W142

gIVHM239

s lVMNE

51VSHMI14

51vrmmPn.1

aaygAcCAGGCgCag:TaMTtCaXGGGaTGTGCgTTTAG&CAaGTCTGc_~CtaCTGTl CCatGG?
CAGG-C-----G-GGC-A---T-A-----A-----C-----A--A-----C--C--TA----- --AT--G
AAGG-C -----G-AGC-A---T-A-----A-----G-----A--A-----C--C--TT----- --AT--G
GCAG-C-----G-~C-A---T-A-----A-----G-----A--A-----C--C--TA-------AT--G
~GG-C-----G-tiC-A---T-A-----A-----G-----A--A-----C--C--TA-------AT--G
UGC-T-----A-AGC-A---T-A-----A-----G-----A--G-----C--C--TA-------GT--G

AAGG-C -----A-AGC-A---T-A--S--A-----G-----G--G-----C--C--TA-------AT--G

UGG-C -----A-AGT-A---T-A-----G-----G-----G--G-----C--C--TA-------AT--G
MGG-C -----G-AGC-A---G-T-----A-----G-----A--A-----C--C--TA-------AT--C
MGG-C -----G-AGC-A---G-T-----A-----G-----A--A-----T--C--TA-------AT--C

MGG-C -----G-AGC-G---T-A-----A-----G- .---A--A-----C--C--TA-------AT--C

UGG-C -----G-AGC-A---T-A-----A- .---A-----C--A-----C--T--TA-------AT--C

mGG-T -----G-AGC-A---T-A-----A-----T-----G--A-----T--C--TA-------AT--C

AAGG-T -----G-AGC-A---T-A-----A-----T-----G--G-----C--C--TA-------M--C

?aUTGa?acttTaacaCCtqA?T~aAcUtatgAC?TGGCA?GA?TGGGA7?aa?a?qTccaCttccT
TT----ATTCCT-AGCA--TG-C---G-C--TA~--G--.--G--A----- .~CAAG-CCG-TACC-

TA----ATACCT-GACA--TG-T---A-C--TGTG--G-----G--A -----AC~G-CCG-TACC-
TA---- ACACCT-AACA--TG-G---A-C--CATA--A-----A--A -----ACACAMA-CCG-TTCC-

TA ----ACACCT-UCG--TG-T---A-C--CAW--A-----G--A-----GCUCm-CCG-UCC-
TA ----ACTCTT-ATCG--TG-C---A-A--TAX--A-----G--G-----GmCUG-CCG-";ACC-

TA---- ACTCCT-mCA--TG-C---A-C--TATG--A-----G--A-----WCWG-ZCA-TACC-
TA ----K2TCTT-ATCG--TG-C---A-C--TA%--A-----G--A-----mCmG-CCG-TACC-

CA---- CUGTC-MCA--AG-C---A-C--TTAA--T-----A--G -----GCGAAAGG-TGA-TTCT-
CA----CMGTC-MCA--AG-T---A-C--TGAG--T-----A--G-----WGGUGG-TGA- L’TCT-

CA---- CMGTC-MCA--M-G---A-C--TGAG--T-----A--G-----UGWGG-TU-mCT-

CA ----CAMTC-AACA--U-l’---A-C--TGAG--T-----A--G-- .--GCGAAAGG-TGA-TTCT-

CA---- mCAT-GGTG--TA-T---A-C--TATG--T-----A--G-----uGACAGG-TGA-TTCC-

CA---- ACACAT-GACA--"rA-C---A-C--TATG--T-----A--G-----mCAGG-~-TTCC-

a~gG_TAT?A7tcaaaqttTaGAaqAgWaCU~TtCAaCAa~aU~tAtGTATmatTaCU
G--G-C ------C-GTmGTT-A--AC-G--A---A-T--G--A--G--A--T-T------AC-A---
G--G-C ------C-GTCWGTC-A--AC-A--A---A-T--G--A--A--G--T-T------GC-A---
A--G-C ------C-GTGAGAGTT-A--AC-G--A---A-C--G--A--A--G--T-T------GC-G---
A.-G-C- . . ..-C.GTA~AcT-A--Ac-G--A--- A-C--G--A--A--T--C-A------AC-A---
A--G-C '-----C-GTCWGTT-A--AG-A--C---A-T--A--A--A--G--T-T------AT-A---

A--G-C ------C-GTCWGTT-A--AC-G--A---A-T--A--A--A--G--T-~------AC-A---
A--G-C ------C-GTCAAAGTT-A--AC-G--A ---A-T--A--A--A--G--T-T------AT-A---

G--G-A ------A-CAGCCCTCC-A--AG-G--A---A-T--A--A--G--G--C-T------AT-A---

G--G-C ------A-CGGCCCTCC-A--AG-G--A---A-T--A--A--G--G--C-T------AT-A---

G--A-A ------A-CAGCCCTCC-A--GG-G--A---A-T--A--A--G--G--C-T------AT-A---

G--G-A ------ A-CGGCCCTTT-A--AG-G--A---A-T--A--A--A--G--C-T------AT-A---
A--G,.C ------ A-CTCAAT?AT-A--AG-A--A---A-T--G--A--A--G--T-T------AT-G---
A--G-C ------A-CTCMTCAT-G--AG-A--A---A-T--G--A--A--G--T-C------AT-G---

UatTaUTAC;CTGGGATgT?tTTqqCUtTGGtTTGAc?TtaCcTC?T=aT7AaqTAcAT?CAaTAtG
--AT-A ---------- --A-TT--tiG ---T---T----CT-U-C--C---G-C-AG--T--T--A--T-
--AT-A ------------G-TT--AC---T---CA---CT-CA-C--C ---G-C-GG--T--T--A--T-
--GC-A------------G-TT--CG---T---T----CT-U-C--C ---A-C-AG--T--T--A--T-
--AT-A ------------G-TT--GG---C---M----TT-M-C- -C---A-C-AA--T--T--G--T-
--AT-A '-----------A-TC--GG-.--C---T----CT-W-C--C---G-C-AG--T--T--A--T-
--AC-A ---w--------G-CT--GG---C---T----TT+A-C--C ---A-C-U--T--T--A--T-

--GC-A '-----_-----G-CT--GG---C---T----TT-U-C--C---A-C-AG--T--T--A--T-
--GT-G '-----------G-GT--GG---T---T----~-TG-T--T--..A-A-AG--T--A--A--T-
--CT-G --------- ---G-GT--GG---T---T----CC-TA-T--T---A-A-AG--T--A--A--T-
--~r-(; ------------G-G7’--GG-- -1’---7----Tc-TA-A--T---A-A-AG-.T--A. -A--T-

--GT-(; ------------(;-(;T--GG- --T---CC---CT-TG-T--T---A -A.GG-.T-.A--A.-c.

--AT-A------------A-[:T- -(;(;---T---T----T:c-TA-T- -T ---A-A-CA--T--A--A--T-
--AT-A------------A-T? .-(:(;---l,---T--_-(-C-TA-T--T- --A-A-AA--T--A--A--T-

16d7

1820

1901
1004
1810
1025
1790
1801
1076
1079
1070
1076
leae
1900

1747

1098

1071

1074

1800

1095

1060

1071

1946

1949

1940

1946

1958

1970

1815

1968

1941

1944

1950

1965

1930

1941

2016

2019

201D

2016

2028

2040

1000
203n

2011

2014

2020

2035

Zoos

2011

2006

2009

2000

2006

209M

)lln

HMO
MAY 91



IiIV2/SIV ENV

CONSENSUS

HIV2RCID

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVMk1251

SIV’HM42

SIVMH239

SIVMNB

SIVSHPIH4

SIVWNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

SIVM?4251

SIVM14142

SIVM14239

SIWNE

sIvsnmH4

SIVSWBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2DI 94

H1V2GH1

SIVMM251

sIVMH142

s1w4H239

S[V)4NIS

SIVSW4H4

SIVSHHPIIJ

GaqTttataTAqT?gT~GgAgT~aTAgtttT~AGAaTAGLaATdTATaTAgTaCAaaTGtTA7?TAgg?T

-AG-GCTTA--A-AG-A-C-G-U--GCTT-A---A---TG--A---G--G-A--M--T--AG--GGc-

-AG-TTATG--G-AG-A-G-A-AG--GCTT-A---A---TA--A---A--G-A--GA--T--AG--GAC-
-AG-CATGA--G-AG-A-G-A-AG--GCTC-C---A---TA--A---G--G-A--U--C--AG--GAC-

-AG-TTATA--G-AG-A-G-A-M--GTTT-A---A---TA--A---G--G-A--U--T--AG--GAc-

-AG-GCATA--G-AG-G-G-A-M--GCTT-A---A---CA--C---G--G-G--AT--T--AG--GAT-
-AG-TTATA--G-AG-A-G-A-U--GGTT-A---A---CC--A---A--G-G--AT--T--AG--GAC-

-AG-TTATA--G-AG-A-G-G-GA--GTTT-A---A---CA--A---A--G-G--AT--T--AG--MC-
-M-TTATG--G-TG-A-G-G-M--CTGT-A---A---TG--C---A--G-A--U--C--GC--AGT-

-M-TTATA--A-TG-A-G-G-U--CTGT-A---A---TG--C---A--G-h--~--C--GC-+GT-
-AG-TTATA--G-TG-A-G-G-~--CTGT-A---A---TG--C---A--G-A--U--C--GL--AGT-
-AG-TTATA--G-TG-A-G-G-.M--CTGT-A---h---'~G--C---A--G-A--U--C--GC--AGT-

-TG-ACTTA--G-TC-A-G-G-M--GGGT-A---A---TA--A---G--G-G--U--T--GC--GGT-

-TG-ACTGA--G-TC-A-G-G-M--GGAT-A---A---TG--A---G--G-G--GA--T--GC--GGT-

c- mtop in SOIM SIVS

1946

2100

2001

2004

2090

2105

20”10

2001

2156

2159

2150

2156

2168

2100

\/ \/3’sjn \13*sj
tAG&aAgGGcTATaGGCCtGT?TTCTCtTCCCC?CCcgcTTat?tcCA?cAmtcCaTAtCCacaaGGac 2012

T--M-G--C---A----T--T-----T-----C--CGG--ATATC--AC---TC-A--T--ACU--AC 2170

T--M-G--C---A----T--T-----T-----C--CGG--ACATC--AC---TC-A--T--ACM--AC 2151

T--M-G--C---A----T--T-----T-----C--CGG--AmATT--AC---TC-A--T--ACM--AC 2154

T--M-G--C---A----T--T-----T-----C--CGC--ACTTC--AC---TC-A--T--ACM--AC 2160

T--M-G--C---A----T--T-----T-----C--CGG--ATCTC--AC---TC-A--T--ACM--AC 2175

‘T--M-G--C---A----T--T-----C--- --C--CGG--ATCTAC-TC---TC-A--T--ACAC--AC 2140

T--M-G--C---A----T--T-----T-- ---T--CGG--ATCTAC-TC---TC-A--T--ACAC--AC 2151

A--GC-G--G---A----A--G-----T-----A--CTC--ATTTC--GT---CT-A--C--MCA--AC 2226

A--AC-G--G---A----A--G-----T-----A--CTC--ATTTC--GT---CC-A--C--UCA--AT 2229

A--GC-G--G---A----A--G-----T-..---A--CTC--ATTTC--GC---CC-A--T--MCA--AC 2220
A--GC-A--G---A----A--G-----T-----A--TTC--ATTTC--GT---CC-A--T--GACA--AC 2226
A--AC-G--T---A----A--G-----T-----T--CGC--ATGTT--GC---TC-C--T--ACM--GC 2230
A--AC-G--T---A----A--G-----T-----T--C=--ATG7i'--GC---TC-C--T--AUC--GC 2250

<- ●arly stop

in GH1
c?GG?acaGccA?ccAaaGUGqaachqMgaAGacGgtgGaqacaqcggTU?aaCaqcTccT6cctT

CG--GA-A----GC--AC ----AAAC-G--GA--AC-GTG-AAGCAACGG---AGA-AGA-AC-G---C-

CA--AA-A ----GC--GA---- AMC-G--GA--ATTGTAAGCAhCGGGAGA-AGA-CTA-CT-G---T-

TG--AA-A ----GA--GA---- AMC-G--GA--ATTGTGMCGACGTGAAG-AGA-CCA-CT-G---T-

CG--AA-A ----GC--GA---- AMC-G--CA--ATTGTAAACAGCZTZAGA-AAT-GGT-GC-G---C-

CG--GA-A ----GC--AC ----GAAC-G--GA--ATCGCAGGCGACAGATTA-GAC-GAC .TG-G---T-

AG--GA-A- ---GC--AC ----MC-G--GA--AC-CCC-AGACGACAG---TTT-GGC-TG-G---T-

CG--GA-A ----GC--AC---- GMC-G--GA--AACACAGACGACGAGTTA-GAC-TG*-TG* “*--T-

CC--CA-T ----AC--GA ----GCAA-G--GG--AC-GTG-AGMGGCGG---CAA-AGC-CC-G---T-

CC--CT-T----AC--AA ----CCAA-A--GG--AGTGTAGGCAGCGGGCAA-AGC-AGC -CC-G---T-

CC--CA-T- --AC--GA----(;CAA-G--AG-..AC-GTG-A(;AAGGCGG---CAA-AGC-CZ-G---T-

cA-- cA-T ----AC .-AA----GMC-ti--GG--AC-GTG-AGGCAGCGG---CAA-AGC-CC-G---T-

CA--AA-C ----AC--AA----GGGA-G --GG--AC-GTG-AGACAGAGG---CAGAACT-GT-G---T-

CA--AFt-T-- --AC--M----GAm-G--GG--AC-GTG-AGGCAGAGG---CM-AGA-CT.G...T.

2070

2248

2221

2224

2230

2245

2210

2221

2296

2299
2290

2296

2300

2320

MI-51



HlV2/SIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2N1HZ

nIv21sY

HIV2ST

HIV2BEN

H:V2D134

HIV2GH1

SIVFIH251

SIWW 42
SIWU4239
SIVHNE

SIVSNNH4

SIVSNNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVNM251

SIVMN142

SIVFI14239

SIVP!NE

SIVS14NH4

SIVSWBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
Hlv21sY
HIV2ST
HIVJBEN

HIV2D194

HIV2GH1

sIvP!~251

SIV?414142

SIVHH239

SIVHNE

SIVSHHH4

SIVS14HPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIIIZ

HIV21SY

HIV2ST

Hrv214EN

HIV2D194

HIV2GH1

SIV14M251

SIVMM147

SlVHH239

51VMNE

‘iIv!;MMl14

:; IV!; HMI’1l. I

<- tat

GGC?qaTAgaaTAtattCAtTTCC~TCCgCCa?cTgataCGCCTCTTGAc?tGqcTaTaCA?ti?cTg

---CGA--GCA--TATT--T ----------G--AGC-GATT ----------CCA-AC-A-A--GC-TC-G

---CGA--GCA--TATA--T----------G--TGC-GATT----------CCG-GC-A-A--AC-TC-G

---CGA--GAA--TATT--T ----------G--TGC-GATC----------CCA-AC-A-A--AC-GC-G

---CGA--AGA--TATT--T ----------G--AGC-GATT----------ACA-AC-A-A--AC-TC-G
---CAA-AAC--TGTG--G ----------A--TAC-GACT----------TCG-GC-A-A--AC-TC-G

---CAC--AAC--CATA--A ----------A--TAC-GACT----------CCG-GC-A-A--AC-GC-G

---CGA--MC--TATA--T----------A--TAC-GACT----------CCG-GC-A-A--AG-TC-G

---AGA--Gm--TATT--T----------G--mC-GATA----------CTT-GC-A-T--GC-AC-G

---AGA--GhA--TATT--T ----------G--MC-GATA----------CTT-GC-A-T--GC-AC-G

---AGA--GAA--TATT--T ----------G--AAC-GATA----------CTT-GC-A-T--GC-AC-G

---AGA--GAA--TATT--T ----------G--AAC-AATA----------CTT-GT-A-T--GC-AC-G

---AGA--W--TATT--T----------G--AGT-GATA----------CTT-GC-A-T--GC-GC-G

---AGA--GAA--TATT--T ----------G--AGT-GATA ----------CAT-GC-A-T--GC-GT-G

CAG?qacTtaCTATc&gga?ct?ccaqaccCtCcaaCcaatcttCCAqag?cTctc???gac?ct?c?a
---GGAC-TA ----CC-GGAGCTTCCTGACC-T-CM-TCATCTA---GMTC-C. . . . . . . . . . . . . . .

---GGAC-TA ----CC-GGATCTCCWGATC-T-CU-WTCTT---_G?C-CCA~GAGCACT~CA

---GGAC-TA----GA-GA. . . . . . . . . . ..-T-TAC-TGATCCT---ACCAC-C. . . . . . . . . . . . . . .
---GGAC-TA---- CC-GawTTCCAGACC-T-CU-TMTCTC---GAGTC-TCGGAGAGCATTGACA

---AGAC-TA ----CC-AGAACTCCCCGACC-G-CGA-TGATCTC---GAGTA-A. . . . . . . . . . ..ACA

---GGGC-TA ----CC-AGAACTCCCCGACC-G-CGA-TGATCTC---GAGTA-A . . . . . . . . . . ..ACA
---AGAC-TA ----CC-CGUCTCCCCGACC-A-CGA-TGATCTC---GMTA-A. . . . . . . . . . ..ACA

---AACC-TG---- CG-GAGCATACCAGATC-T-CU-CUTACT---GAGGC-CTCTGCGACCCTACGA
---AACC-TG---- CG-~GCATAC~GATC-T-C~-CMTATT---GAGGC-CTCTGCGACCCTACGG

---UCC-TG ----CG-GAGTATACCAGATC-T-Cti-CUTACT---GAGGC-CTCTGCGACCCTACAG

---AACC-TG ----CG-GAGCATACCA~TC-T-CU-CUTATT---GAGAT-CTCCAC~CCCTACAG

---GGAT-GG ----TG-GGAGCTACCA~TC-T-CM-CAGTGCT---~GCC-CTCUCGACGT~CM

---AGAT-GG---- TG-GGAACTGCCAAACC -T-CAG-CAGTGCT- --GAGCC-CTCUGGACGCTGCAG

c- r,v naf ->

aqaatcaGaGA7???cT7AGacttaaa?caqCCtaccT?CAaTATGGGtGcqaqTqqaTCCAaGAaGCq7

. . . . ..A-A--CTGGC-G--ACTTAGMCAG--TTCT-G--A------T-CGAG-GGA----A-'.A--AT

GCUTCA-A--CWGC-G--GCTTWGCAG--TACC-G--G------T-CWG-GGA----A--A--GT
. . . . . . A-A--CTGGC-G--ACTCUGGCAG--TACC-G--G------T-CMG-GU----A--A--GT

GCAGTCA-A--CTGGC-G--ATTT~CACAG--TACC-G--A------G-CGAG-GGA----A--A--GT

GCUTCA-G--CTGGC-G--ACTTUGGCGO---C-G--A------T-CGAG-GGA-. --A--A--T’T

GCUTCA-G--C%GC-G--ACTTUGGCGG--TACC-G--A------T-CGAG-GGA----A--A--GT

GCUTCA-G--CTGGC-G--ACTT~GCGG--TACC-G--A------G-CGAG-GGA----h--A--AT
AGGGTTC-A--AGTCC-C--GACTGMCTGA--TACC-A--A------T-GAE-4TT----T--C--GG

AGMTTC-A--AGTCC-C--GCTTGMCTGA--TACC-A--A------T-GAK-ATT----A--A--GG

AGGATTC-A--AGTCC-C--GACTGUCTGA--TACC-A--A------T-GAE-A~T----T--G--GC

AGAATCC-A--AGTCC-C--~CTGUCTM--TACC-A--A------T-GAGC-ACT----.A--G--GG

AGAGTCC-T--AGTCA-C--UTTGMTAG--TACC-A--A------T-GCGC-ATT----A--A--AG

AGAGCCC-T--AGTCA-C--AGTTCAGATAG--TACC-A--G------T-GGT-ACC----A..-A--AG

tcCaaGcc?tcqcgAq ?7cTqcqaqACAqACTcTTqCqqqCGCqtGqaGaqact TaTGqqaq?ctctqqq

TC-AG-CCGCCGCG-GGGC-ACAAG---C---GGGG-GGG--- GT-CA-GGGCT-G--GAGGGTATTGGA
TC-AA-CCCTTGCA-GGAC-ACAAG---C---AGGG-AGG ---GG-GA-AGAC’T-G--GAGGGCGCTGCA

TC-AG-CCCTCGCG-GGGT-ACAAG- ‘-G---A--A-GGG---GGAGCTGGGCT-G- -GGGGGCTCTGGG

TC-GA-CCTTCGCG-GGGC-ACGGG---G---C--A-~---CT-~-AGGCT-C--OG=ACACTGGG

TC-AA-CATTCGCG-GGAC-ACGAG---C...GGGG-GGG--- GT-GG-ATGGT-A--GGAAGCAGCGCG

TC-GA-CATTCGCA-GGAC-GCGAG---A---GGGG-GGG--- GT-GA-GGGGT-A--TGAAGCAGCGCA

TC-AA-CATTCGCA-AGAC-ACGAG---C---GAGG-GAG ----AT-GG-GGGGT-A- -TGCAGCAGTGCA

TC-AA-CCGGCTGG-CATC-GC(;AC---C---GGUG-GGU--- GT-GA-AliACT-A--GGAGACTCTTAG

Tc-AA-CC[;C(:CA(; -GAT(:-I;cGAC ---G ---C--[;-GGG---(GG-AGAATAAT-A--GGAGGCTCTTCA

TC-AG-(:(:GTf:Tl;G-GATt7-GC(;A(:---(C---C --G-GGG---GGGGAGACTCA-GGAGACTCTTA(;A(;
T(:-AA-’~c(;r:( :T(;l; -(;nT(:-(; (’r;Al .---(;- ..(l;.-l;-r:((;T---(;T-(;l;-AlAA(:T-A- -.GGA(;A(’TCTC(;(;

“I’A-AA--f”(iT(~I:T~:(; -AA(.T-(~(’lii’(:- --G---(: --(i-AA(;---t;T-(;G-A(;Al:A-A--t;(;A(;A~:'r(:T(oftii
(. f;. A(; .I,, ,,r. ;[; l’Ii[ ;- AA TT,. I; TAI’( ;---[ ;---( ’-- l;- AA(i--- (; T-(; A- A(;A(:l' -A--( ;(;A(:A(:'~!:T(:[; [,

2143

2310

2291

2294

2300

2315

2280

2291

2366

2369

2360

2366

2370

2390

2203
2373
2361
2337
2370
2373
2346
2349
2436
2439
2430
2436
2440
2460

2265
2437
2431
2401
2440
2443
2416
2419
2506
2509
2500
2506
2510
2530

2331

2507

2501

2411

2510

2513

24L16

2409

25’16

?5”/9

2510

?blrl

25HH

?hll(l

1-1142
MAY *I



HIV2/SIV NEF

HIV-2/SIV NEF CDS

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIV14M251

SIV14MPll

sIvM14142

SIVKH239

SIVUNE

sIvsMnH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIV?4H251

SIVlOtPll

SIVFU4142

SIVFm1239

SIV14NE

SIVSMMH4

SIVSHPIPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

IIIV2GHI

51VklM251

sIvt4MPll

SIVMM142

SIVM14239

sIVMNE

SIVS14MH4

S[VSMMPDJ

ATGGGcG ???Tgq~TCCAaGAaGCqqtcCaaGcc??c??gAga?cTqcqaqAGAgACTcTTgCqqqCGC
-----T-CGAG-GCA---- A--A--ATTC-AG-CCGCCGCG-GGGC-ACtiG---G---C--G-GGG---
-----T-CGP.G-GGA ----A--A--GTTC-U-CCCTTKA-GGAC-ACUG---G---C--G-AGG---

-----T-CGAG-GGA---- A--A--GTTC-AG-CCCTCGCG-GGGT-ACMG---G---C--A-GAG---

-----G-CGAG-GGA---- A--A--GTTC-GA-CCTTCGCG-GGGC-ACGGG---G---C--A-----

-----T-CGAG-GGA---- A--A--TTTC-U-CATTCGCG-GGAC-ACGAG---G---C--G-GGG---

-----T-CGAG-GGA---- A--A--GTTC-GA-CATTCKA-GGAC-GCGAG---G---A--G-GGG---
-----G-CGAG-GGA---- A--A--ATTC-U-CATTCGCA-AGAC-ACGAG---G---C--G-GAG---
-----T-GAGC-ATT ----T--G--UTC-~-CCGGCTGG-GATC-GCGAC---A---C--G-G=---
-----T-GAGC-ATT---- T--G--GGTC-A.A-CCGACTGG-GATC-GCGAC---A---C--G-GGG---
-----T-GAGC-ATT ----A--A--=TC-U-CCGCC~G-GATC-GCGAC---G---C--G-GU---

-----T-GAGC-ATT---- T--G--~TC-AG-CCGTCTGG-GATC-GCGAC---G---C--G-GW---

-----T-GAGC-ACT ---A--G--GGTC-U-TCGCCTGG-GATC-GCGAC---G---C--G-GGG---

-----T-GCGC-ATT ----A--A--AGTA-M-CGTGGTGG-tiCT-GCGCG---G---C--G-tiG---
-----T-GCGT-ACC----A--~b-- AGCG-AG-CGTGGTGG-A.ATT-GTACG---C---MG-G-MG---

qtGqaGaqactTaTGqqaqacLctg?gaaqaqccGGaAGqqGqATactcGCaaTcCCaaGaaGqATcAGq
GT-CA-GGGCT-G--GAGGGTATTGGUCGUTC--G--GG-A--ACTC--GG-T--U-U-G--C--A

GG-GA-AGACT-G--GAGGGCGCTGCUCGMTC--G--GG-G--ACTT--AG-C--AC-ti-G--C--G
GG-GA-~GCT-G--GGGGGCTCTGGGACGtiTC--A--GG-G--ACTC--AG-T--AC-U-G--C--G

CT-GA-AGGCT-C--GGGGACP,CTGCGAC~TT--G--GG-A--ACTT--AG-C--M-U-G--C--G

GT-GG-ATGGT-A--GGUGCAGCGCGACGCATC--G--GG-A--ACTC--AG-T--~-U-A--C--G

GT-GA-GGGGT-A--TGUGCAGCGCMCGCATC--G--GG-A--CCTC--AG-C--ti-ti-G--C--G
AT-GG-GGGGT-A--TGCAGCAGTGCUCGCGTC--G--GG-A--ACTC--AG-C--ti-U-G--C--G

GT-GA-AGACT-A--GGAGACTCTTAGGAGAGGT--A--AT-G--CCTC--U-C--TA-GA-G--T--G

GT-GG-ACACT-A--GGAGACTCTTAGGAGAGGT--A--AT-G--CCTC--U-C--TA-GA-G--T--G

GT-GG-AGUT-A--GGAGGCTCTTCMGGGGT--A--AT-G--CCTC--ti-C--TA-GA-G--T--A

GT-GG-AGACT-A--GGAGACTCTTAGGAGAGGT--A--AT-G--ACTC--U-C--CA-GA-G--T--A

GT-GG-AGACT-A--GGAGACTCTGGGUGAGTT--A--AT-G--ACTC--U-C--TA-~-G--C--A
GT-GG-AGACA-A--GGAGACTCTG~UGGGTT--A--AG-G--ACTC--U-C--TA-GC-C--C--G
GT-GA-AGACT-A--GGAG4CTCTGGGAAGGGT7 --A--GG-A--ACTAA-CA-C--AA-AC-G--C--G

<- ● nv

CAaGGqct?GAacTcaC?CTCtTGTGAGqqaCaqaaaTAt iatcAqGthqA?TtCaTqMtAccCCaTGG

--G--AGCA--ACGCC-C---C ------ GGA-GGCAG--TCAGC-G--AC-TTATG-T--T-AT-.A..-

--G--AGCA--ACGCC-C---C ------GGA-AGCGA--TCAGC-G--AT-TTGTA-T--T-AC--A---

--G--AGCA--ATGTC-C---C ------GGA-AGAGA--TCAGC-A--AC-TTATG-T--T-AC--A---

--G--GGCA--A,:G:C-C---C- -----GGA-GGCGG--T~AAC-G--AT-TTATG-T--T-AC--A---

--G--AGCA--ACGCC-C---C ------ GGA-AGCAG--TCAGC-G--AG-ACACG-C--C-AC--A---

--G--AGCA--CGCC-C ---C------GGA-AGCAG--TCAGC-G--AG-G-TCA-G--C-CC--A---
--A--GGCA--CGCC-c---c------GGA-AGCAC --TCGCC-G--AG-T-TCA-G--CCCA--A---

--A--GCTT--GC-CA-G--- T------GGA-AGMA--CMTC-G--GC-G-ATA-G--T-CT--A---

--A--GCTT--GCACG-T---T ------GGA-AGMA- CAATC-G--GC-G-ATA-G--CTCA--A---
--A--GCTT--GCACT-T---T------GGC---- :UTC-G--AG-A-ACA-G--CTCA--A---

--A--GCTT--GCACT-T---T ------GGA-AGAAA--C.iATC-G--AC-G-ATA-G--T-CT--A---

--A--GCTC--GTATT-T---T ------GCA-A~--CAATC-G--AG-TTATG-T--T-AT--A---

--A--GCTT--GC-CA-T---?’ -----CCT-AGAM--TAGTG,.G--AA-”-” TA-G--T-CC--C---

--A--CCT’T--GCACT-T---T--- ---CCT-AGMA--TTGTG-G--TA-TTATG-T--T-TC--T---

62

70

70

70

70

7D

70

70

10
70

70

70

70

70

70

131

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

140

197

210

210

210

210

210

210

210

210

?10

210

210

210

210

210

[.1).54
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HIV2/SIV NIiF

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVMM251

SIV14MP11

SIV?4t41 42

SIV14M239

SIVMNE

SIVSN14H4

SIVSN14PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVMM251

SIVM14P11

SIVr4H142

s1VFU4239

SIV14NE

SIVSNHH4
,sIvSM14PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HTV2D174

HIV2GH1

SIWW251

SIVW4P11

SIVW4142

SIVIW239

sIVMNE

SIVS?4MH4

SIVSMHPBJ

AgaaaCCCaGCagcaqaaagg<aaUa?ta?caTAcAgacAaC~tATg~TGATgTaGAT???ga?g

-AGGA---AGCAGWiAGGGAGGAG --WTTTG--C-GGC-A-----T--TcAGATGG-A---TcAGATG
-GLAC--- A--AGCAGMGGGAG--AGMTTG--C-MC-G-----T--G------G-A---cTAGATG
-GMC--- A--MCAGWGGM--AGMTCG--C-GGC-A-----T--G-----.G-A---TCAGATG
-GAGC ---A--A . ..GMGGGGAG--AGGCTCG--C-AGC-A-----T--G------G-A---TcAGATG
-GM@--- A--MCAG~GACAG--AGATTTG--T-GGC-G-----T--G------G-A---TCTGATG

-GAAC ---A--AGCUTAGGGCAG--~TTCA--T-AGC-G-----T--G------G-A---TCTGATG

-GAAc--- G--mTAGUGGACkG--WGTTA--C-AGC-G-----T--G------A-A---TCTAGTG

-GMLA--- A--TMG~GM--ATTAGCA--C-GM-A-----T--G------A-A---GAGGMG
-GM--- A--T~GWGGM--ATTAGCA--C-GU-A-----T--G----.--A-A---GAGGAGG
-GAAA--- A--TmGAGAGG~--ATTACCA--C-~-A-----T--A------A-A---GAGG~G
-GAM ---A--TmGAGAGAG~--ATTAGCA--C-GM-A-----T--G------A-A---GAGT~G
-AAFm ---A--TGGAGAGAGGGM--ATTAGCA--C-GM-A-----T--A------A-A---GMGuG
-GGAA ---A--mCAGMGAGCA--ATTAGGT--T-GAC-A-----C--G------G-G---GATG~G
-GGAA--- A--MCAG~GAGCA--ATTAGAT--T-~C-A-----C--G------G-G--- . . . . ..A

aTgaTgAcccagTagG?gt?cCaGt?a??cCaagAGT?CC?ctaAGagcaATgAc?tacAaatT=CAat

A-GA-G-CCUG-M-AGTTT-T-TCACAC-W---A--ACTA--ACCA--G-CACAT-mT-----A7
A-GA-G-CCMG-AG-ATTCC-T-TCACAC-PAG---A--ATTA--ACCA--G-CATTC-UT-----GT

A-GA-G-CCTAG-AG-GGTCT-T-ACACAT-MG---A--ATTG--AGCA--G-CATAT-W-----GT
A-GA-G-CCTAG-AG-GGTCC-T-TCACAC-UG---A--ATTA--AGM--G-CATAT-GGT-----AG
A-GA-G-CCTU-AC-AGTTC-T-TTACAC-MG---A--ACGG--AGti--G-CCTAT-MT-----AT
A-GA-G-CCTAG-GG-AGTTC-T-TTATGC-MG---A--GCTG--AGti--G-CCTAT-UC-----AT

A-GA-G-CCTAG-GG-AGTTC-T-TTACAC-MG---A--ACTA--AGCA--G-CCTAT-MT-----GT
A-GA-G-CTTGG-AG-GGTAT-A-TGAGGC-AAA---T--CCTA--AGCA- .G-CTTAC-UT-----AT

A-GA-G-CTTGG-AG-GGTAT-A-TUGGC-W---T--CCTA--AGCA--G-CTTAC-MT-----AT
A-GA-G-CTTGG-AG-GATAC-A-TTGAGG-CAG---T--CCTA--MCA--G- GTTAC-AAT-----AT
A-GA-G-CTTGG-AG-GGTAT-A-TUGGC-~---T-CCTA--UCA--G-GTTAC-UT-----AT

A-U-G-CTTGG-AC-GGTAC-A-TGAGGC-ACG---T--CTTA--MTA--A-GTTAC-MT-----GT

A-GA-G-CTTAA-AG-TGTCT-A-TGCACC-MG---C--CTTA--GGCC--G-CATAC-MT-----AT
G-GC-G-CTTAG-AG-TTGTC-A-TGAGCC-MG---C--CGTA--MTC--G-CATAC-MT-----AT

LTR -> (for Curth@r Information, s.. the

AGAtaTGTCtcATTTtATMaqatiaqgqqGGACTGqAaGGGaTtTaTTA&qTga?aqaAGACaTAqA

---TA----AC----A-----MCA-GGGGG------G-A---A-G-T---C-G-GMGA----A--A-
---TA----TC----T-----AGkA-AAGGG------G-A---C-G-T---T-G-CAGAGA----A--G-
..- CA----AG----A -----AGAT-AGGGG------G-A---A-G-A---C-G-GAGAGA----A--G-
---TA ----AC ----G- ---AGM-ACGGG------G-A---C-G-A---C-G-GATAGG----G--G-
---TA ----AC----T -----ACti-UCGG------C-A---A-G-T---C-G-AGGAGG----A--G-
---TA---- AC----T-----AGM-MGGA------G-A---A-A-T---C-G-AGGGAG----A--G-
-. -TA----TC----T-----GM-GG. .. ------G-T---G-T-C---AGGGATGAAG----A--G-
---TA----TC ----T-----AGAA-AGGGG------G-A---A-T-A---C-G-GCMCA----A--C-
---TA----’TC----T -----AGM-AGGGG------G-A---A-T-A---C-G-GCAAGA----A--G-
---TA----TC----T-----AGAA-hGGGG---- --G-A---T-A-C---GCMGACAGG----A--G-
---CA----TC----T-----AGAA-AGGGG------G-A---A-T-A---C-G-GCMGA----A--G-
---TA----TC----T-----AGM-AGGGG------G-A---A-T-A---C-G-GMGA----A--A-
‘--CA----TC----T ----ACAA-AGGGG------G-fi---A-T-A---C-A-GAGAGA----A- ‘G-
---CA----TC----T-----AGM-e\GGGG------G-h---A-T-A---C-G-GATAGA- ---A--A-

261

200

200
280
277

280
280
280
280
200
200
280
200
280
274

323
350
350
350
347
350
350
3>0
350
350
350
350
350
350
344

LTR)

392

420

420

420

417

420

420

411

420

420

420

420

420

420

414



CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

sIVHN251

SIV14HPll

sIV1414142

SIV’14N239

SIVHNE

SIVSNMH4

SIVSM14PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVIIN251

SIVM14P11

:IVF!N142

sIvM4239

SIV14NE

sIvsNnH4

SIVSNMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

sIVNM251

sIvr414Pll
SIV14P1142

SIVMJ4239

SIVt4NE

SIVSN14H4

SIVSNMP13J

aTctTagAcaTqTaCtTaGAaaaggaaqaaGG?ATaaTaccAGAtTGGCAqaatTAcA?ctCa?GG7CcA
A-CT-U-TA-A-A-T-A--MGG~G&--G--U-TGC---T-----GUC--C-.CT-AT--G-C-

A-CT-AG-CT-A-A-T-A--CAAL. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

A-CC-AG-CA-A-A-T-A--AAAGGMGAA--AA-TCCTTC---T -----GAAC--T-.CT-AT--G-T-

G-CC-AG-CA-A-A-T-A--WGGMGAG--A--U-TGG---C-----G~C--T-.CT-AT--A-C-

A-CC-AG-CA-A-A-C-A--WGAGGM--G--U-ACC---T-----GMT--T- .CT-AT--G-C-

A-CC-AG-CT-G-T-C-A--WGGAGGM--G--U-ACC---T-----GMT--T- .CT-AT--G-C-

A-CC-AG-CT-G-A-C-h--AAAGGAGGAA--hA-ACCATC---T--- --GAAT--T- .CATAG--G-C-

A-CT-AG-CA-G-A-T-A--mGGUGM--C--CA-ACC---T-----GGAT--C-CCT-A. --A-C-

A-CT-AG-CA-G-A-T-A--A. . . . . . . ..--C--CA-ACC---T-----CCTT--C-CCT-A. --A-C-
A-CT-AG-CA-A-A-T-A--WGGMGM--C--CA-ACC---T-----GA. .--C-.CT-C.--A-C-
A-CT-AG-CA-A-A-T-A--WGGUGM--C--CA-ACC---T-----GGAT--C-CCT-A. --A-C-

A-CT-AG-CA-G-A-T-A--~GGUG~--C--CA-GCC---T-----GUT--C-CCT-G. --A-C-

A-AT-AG-TA-G-A-T-G--WGGMGM--A--U-ACC---T-----~T--C-CAT-A. --G-C-

A-AT-AG-TC-G-A-T-A--MGmGm--A--U-ACC---T-----~T--C-CAG-A. --G-c-

qGaattiGaTAKcaA?Gt?cTttXgTGGcTaTGGMa?TAgT?cCaGTA?atqTctCAgAtGAqGcac

G-AGTA--A--C-CA-T-TTC-TT--G---C-A-----GC--G-AC-A---GATG-Cc--C-A--A-GGG

. . . . . . , . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
G-AGTA--G--CACT-TTCTTTTG--G---C-G-----GC--G-AC-A ---ACTG-CC--C-A--GGGGG

G-AGTA--G--CACA-TTCTTTTG--G---T-G-----GC--G-AC-A ---GATG-CC--C-A--GAGAG
G-AGTA--G--C-CA-T-TAC-TC--G---C-G-----GC--G-AT-A---GMC-CT--C-A--G-CAG

G-mCA--G--C-CA-T-TAC-TC--G---C-G-----AC--G-AC-A---GACA-CT --C-A--G-CAG

G-AGTA--G--C-CA-T-TGT-TC--G---C-A-----GC--G-AC-A---GATG-CT--C-A--G-CAG

G-UTT--A--C-CA-A-ACA-TT--C---C-A-----AT--G-CC-T---UTG-AT--G-T--G-C c

A-MTT--A--C-CA-A-ACA-TT--C---C-A-----AT--G-CC-T---tiTG-AT--G-T--G-CAC

G-MTT--A--C-TA-A-ATG-TT--C---C-A-----AT--A-CC-T---UTG-AT--G-T--G-CAC

G-AATT--A--CACA-ACACTTTC--C---C-G-----AT--G-CC-T ---AATG-AT--G-T--CACAC

G-ACCT--A--C-CA-A-ACA-TT--C---C-A-----AT--G-CC-T---MTG-AT--G-T--G-CAC

G-UTT--A--C-CT-T-CAC-AT--G---C-C-----AT--G-CC-A---GATG-CT--G-T--A-CTC

G-MTC--A--C-CT-T-TTC-TT--A---C-C-----AT--G-CC-G---MTG-CT--G-T--A-CTC

AgGA?gatGAq?7?ac?catTactTaqtqCAtcCaGCaCAaac?t ?caaqtqqGATG.\ccc?tqgGGaGA

-G--CACT--G, . .ACTCAC-GCT-AGTA--TC-A--A--UCtiGCUGTTT-----CCCGCAT--G--

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , , . . , , . . . . . . . . . . . . . . . . , . . . . . . .
-G--CACT--G. . .ACTCTC-GCT-tiTG--CT-A--A--AGTUGCAGATTT-----CCCGCAT--G--

-T--CAGT--G, . . ACTCAC-GCT-AGTG--TC-A--A--UCUGCAGGTTT-----CCCGCAT--A--

-G--AGAT--G. . . GCCUC-GCT-AG7A--CC-A--A--mCMGCAGACAT-----TGAGCAT--G--

-G--AGTA--G. . .ACCUC-GCT-AGTA--CC-A--A--UCUCCAGATAT-----CGAGCAT--G--

-G--CCAT--G. . .ACCUC-ACT-UCA--CC-A--A--UCAAGCAGACAT-----CGAGCAT--A--

-C--GCAT--GfiGG , . .CAT-ATT-MTG--GC-A--T--MCTTCCMGTGG-----CCCTTGG--A--

-G--GGAT--GAGG. . .CAT-ATT-MTC--CC-A--T--MCTTCCMGTGG-----CCCTTGG--A--

-G--GGAT--GGAG . . .CAT-ATT-AG'CG--CC-A--T--MCTTCCCAGTCG-----CCCTTCG--A--

-G--GCAT--GGAG. , .C?.T-ATT-MTG--TC-A--T--MCTTCCCAGTCG-----CCCTTGG--A--

-G--GGGT--GGAG. . .UT-ATT-ACTG--TC-A--T--tiCTTCCCAGTGG-----CCCTTGG--A--

-G--AGAC--G. . . ACACAT-GCC-mTG--TC-G--A--GACTTATCAGTGG-----CCCCTGG--A--

-G.-AGAC--G. . .ACACAT-ACT-GATG--TC-A--MCTTCTCAGTGGTGG- ----CCCCTGG--A--

458
489
444
489
486
409
489
486
489
400

4e6

489

409

489

483

523
559
444
559
556
559
559
556
559
550
556
559
559
559
553

585
626
444
626
623
626
626
623
626
617
623
626
626
626
620
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HIVZ/SIV NEF

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

IiIv2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIV?4M251

SIVW4P11

SIVW4142

SIV’MM239

SIVMNE

SIVSM14H4

S1VSM4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

sIvw4251

SIVM14P11

sIV?414142

SIVMH239

SIVMNE

sIv$Mi4H4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

SIW4MP11

SIVFWl142

S1WW239

SIVPINE

SIVSMMH4

SIVS14MPBJ

qgtacTagt?TGGaagTTTGALcCaacgcTaGCctata?tTAtgaGgCaTttatT?gatAcCCA~aGAg

GACAC-AGTC---GAG- ----TC-CTTGC-G--TTATAGT--CGA-G-T-TTAT-CGGT-C-----G--A

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G-T-TTAC-CTGT-C-----G--A

mCAC-AGTC---mG-----CC-CATGC-G--TCATGAG--CAC-A-C-TTAT-CTAT-c-----G--A

MCAT-AGTT---AGG-----CC-CACGC-A--TTTTAGC--CGA-G-C-TTAT-CGAT-c-----G--G
GACAT-AGTG---CAG -----CT-CATGC-G--CTATMC--C~-G-C-TCAC-CTGT-C-----A--G

GACAC-AGTT---CGG-----CC-CATGC-G--CTATAGT--CU-G-C-TCAT-CTGC-C-----A--A

AACAC-ACTT---CGG -----CC-CACGC-G--CTATGAT--CU-G-T-TCAT-CTGC-T-----A--G

GGTTC-AGCG---UG ----- TC-AACTC-A--CTACACT--TGA-G-A-ATGC-AGAT-C-----A--G

GGTTC-AGCG---AAG ----- TC-MCTC-A--CTACACT--TGG-A-ATGTGAGATAC-A-----A--G

GGTTC-AGCA---AAG ----- TC-UC'TC-A--CTACACT--TGA-G-A-ATAT-AGAT-C-----A--G

GGTTC-.K;A---AAG ----- TC-AACTC-G--CTACACT--TGA-G-A-ATGT-AGAT-C-----A--G

GGTTC-AGTA---AAG ----- TC-UCTC-A--CTACACT--TGC-A-YTiYTi’T-bCCT-C--- --A--G

GGTAC-GGCA---mG-----TC-AWT-A--TTATAbC--TM-G-h-TTAT-tiGT-C-----A--G

GGTAC-GGCA---F@G ----- TC-MAGT-A--TTATUC--TAG-A-TTGTGGAGCGC-A-----A--G

TTtGG???caAqTCAGGccTG?cAgAqgAaGAggtgaaqagaAggCt?a7?GCtiGaGGc?Tac?atatA

--T--GCACA-G -----CC--CC-G-GG-A--GTGGMGGCG-GA-TGM-----A--M-ACcATTT-
--T--GCATA-T -----AC--CC-G-GA-A--GTGGU~CG-GA-TGM-----G--M-ACCATTT-
--T--GCACA-G ----- AA--GA-G-AG-T--CTGGAAGGCA-AA-TGAAA-----l!--GA-ACCATTT-
--T--GTACA-G -----CC--CC-G-GG-T--ATGGAAGGCA-GA-TGM-----A--GA-ACCGTTT-
--T--GCACA-G ----- AT--CC-G-GA-A--ATGGUGGCA-M-TGM-----A--GA-ACCATAT-
--T--GCACA-G -----AT--CC-G-GA-A--GTGGMUCA-M-TGM-----A--GA-ACCATAT-
--T--GCACA-G -----AT--CC-G-GA-A--GTGGMGGCA-U-TGW-----A--GA-ACcATAT-
--.--AAGCA-G -----CC--TC-G-GG-fi--GGTTAGAAGGGG*****

--T--AAGCA-G -----CC--TC-G-GG-A--GGTThGUGA-GG-TMCC-----A--CC-TCTTUC-

--T--AAGCA-G ----- CC--TC-G-GA-A--GGTTWGA-GG-TAGCC-----A--CC-TCTTGU-

--T--AAGCA-G -----CC--TC-G-GG-A--GGTTAGMGA-GG-TMCC-----A--CC-TCTTUc-
--T--UGCA-G -----CC--TC-G-GG-A--GGTTAGtiGA-GG-TtiCC-----A--CC-CTTW-

--T--TAGTA-G -----CT--TC-G-GG-A--GGTWUGA-GG-TMCC-----A--CC-TTT.M-
--T--TAGTC-G ----- CT--TC-A-GG-A--GGTGCAGAGA-GG-TUCC-----A--CC-TTTW-

?qqctgACAaGAaGqAAACtaGC??7
GT*i*
GT**.
GT,**
GC**.

GTCAA***
GTGAA***
GTSg*
TCGCTG---A--G-G----TC--”**
TGGCTG---G--k-G----TA--e9*
TCGCTG---A--A-G----TC--*”*
TGGCTG---A--G-G----TA--””*
TGGCTG---A--A-G ----AA--TGA :

TGGCTG ---A--A-A----U--***

13-I

771

543

771

768

174
774

760

703

7e9

792
792

929

106

652

696

46E

696

693

696

696

693

696

697

693

696

696

696

690

713

766

538

166

763

766

766

763

744

“/57

763

766

766

765

760



Locus
DEFINITION

ACCESSION
SOURCE

REFERENCE
AUTHORS

TITLE

JOURNAL
REFERENCE

AUTHORS

TITLE
JOURNAL

CONNENT

BASE COUNT
OhiGIN

HIV2D194 9472 bp SS-RNA

Human immunodeficiency vims type 2 (HIV-2), isolate D194 from
● Gambian person: comrl..e prowiral ganome.
J04542 X52223

Human inmunodoficiency virus type 2, isolate D194, clone 10;
derived from circular proviral DNA; biologically ●ctive clono.
1 (bases 1 to 9399)
Kuhnel,H., von Briesan,H., Dietrlch,U., Adamaki,M., Uix,D.,
Biemert,L., Kreutz,R., Itnmalmann,A., Hanco,K., 14michaner,C.,

Andreesan,R., Galderblom,H. ●nd Rubsanwn-Walqmann,H.

Molmcular cloning of two Hmmt African huuun imnunodeficiency virun
type 2 isolates that replicata WO1l in mcrophaqes: ● G&mbian
isolatg, from a patient With neuroloqic ●cquired incnunodeficiency
syndronm, and ● hiqhly divargent Ghanian imolata
Proc. Natl. Acad. Sci. U.S.A. 86, 2303-2387 (1989)
2 (bases 1 to 9472; revises [1]1
Kuhnel,H., von Brieson,H., Diotrich,U., Ada~ki,M., Hix,D..
Biasert,L., Kreutz,R., Immalmann,A., Hanco,K., Heichsnar,c.,
Andreoeon,ii., Golderblom,H. and Rubsaman-Walgmann,H.

;
Unpublished (1991)
The revision in referenca [21 corrected a possible frameshift

mutation in qag and a premature stop in ● nv observmd in the

original copy of the sequmnc~.
Th~ D194 l~olatm waa taken from a Gmnbian real. in 1986; the
patient suffered from severe neurological symptoms up to his
death in 1987.

3220 ● 1946 C 2382 g 1924 t

1 ●qtcqctctq cqqaqagqct qqcagattqa qccctqqqaq qttctctcca qcactaqcaq
61 qtaqaqcctq qqtqttccct qctaqactct cnccaqtqct tqqccqqcac tqqqcagacq

121 qctccacqct tqcttqctta aaqacctctt AATAhAGctq ccagttaqm qcaagttaaq
signal ->

181 tgtqcqttcc catctctcct ●qtcqccqcc tqqtcattcq qtqttcatct qaqtaacaaq
241 ●ccctqqtct qttaqqaccc ttcccqcttt qaqaatccaa gqcagqaaaa tccctaqcaq

<- lys-tRNA pbs

301 qtcqqcqccc gmcagqgac ttqaaagaqg ●ctgaqaagc cctqqaacac qqctqaqtqa
361 aqqcaqtaaq qqcqqcaqqa ●caaaccacq ●cqgaqtqct cctaqaaaaq cqcqqqccqa
421 qqcaccgaaq cqqcqtqtqq aqcqqqaqtq ●aaqaqqcct ccqqqtqaaq qtaaqtacct
481 acaccqaaaa ctgtaqccaq aaaaqqcttq ttatcctacc tttaqacaqq taqaaqattq

541 tqqqaqATGq qcqcqaqa~a ctccqtcttq ●qaqqqaaaa ●aqcaqacqa ●ttaqaaaaa

qaq start ->

601 qttaqqttac qqcccaacqq aaaqaaaaqa tacaqqttaa ●acatqttqt qtqqqcagcq
661 aatqaaLtaq acaqat.tcgq ●ttgqcaqaq aqCCtqttqq aatCaaaaqa aqqttqccaa
721 aaqattctta ●aqttttaqa ●ccattaqta ccaacaqqqt caqaaaattt aaaaaqcctt
781 tttaataccq tctqeqtcat ttqqtqcttq cacqcaqaaq aqatagtqaa ●qatactqaa

S41 qaaqcaaaqa ●actaqcaca qaqacatcta qtqqcaqaaa caqqaactqc aqaqaaaatq

901 ccaaatataa qtaqaccaac ●qcaccacct aqtqqqaaag qagqaaactt ccccqtqcaa

961 caqqcaqqcq qcaacLttaL CCtLqLqrXq Ctqaqccccc cj4aeLCCaaA LqctLqqqta

1021 saattaqtaq aqqaaaaqac. qttcqqqqca qaaqtaqtqc caqqatttca qqcactctca

1081 qaaqqctqca cqccctatqa tatcaatcaa ●tqcttaatt qtqtqqqcqa tcaccaaqca
1141 qctatqcaaa Laatcaqaqa a4Ltattaat qaqqaaqcaq caqattqqqa tqcqcaqcac
1201 ccaataccaq qccccttacc ●qcaqqqcaq ctt4q4qacc caaqqqqqtc tqacataqca
1261 qqaacaacaa qcacaqtaqa tqaacaqatc caqtqqatqt ataqqcaacc aaatcccqtq
1321 ccqqtaqqqa acatctacaq qaqatqqatc caqataqqqc tacaqaaatq tqtcaqqatq

IIU1 Lacaacccaa ct~acaLctt, aqa!qtqaaq caqqqaccaa aaqaatcqtt ccaqaqctat
\441 (JkaqaCaQaL (.cLac:a.t~4q [:(>taAqQqc!a gaacaaacaq aCCCqqCtqt •ad~~aLt.qq
1501 atqaccr!aaa {!q(!!.,1(:1.a~l. .lc~qaalqcc 4aCCC4qflCtqcaaqttaqL attaaaaqqa
1561 c!.aqgqatqa ,t(,:cca,t(.cr Aqaq,laqaiq Ct.qacl.qr:ct qcc!aclqqaqL Ay1~c(lq4cc,l
1621 .t,l(:(:~r~~a~tl ,.r.sii;ar! ,ta!, ,;q(,ri~.ta,l(:(: (!I ~a,lr~rl,tql~ cL1l llacqr?r! ~q(:CCl:t.1( f:
16HI ,!(:,11.1Lrp!,lq f!.lfl, ![:(,a.1(..+ .t,ltlaa(l[ltl(:,t al, l’A(;q! (It ! ~vla.l! I(II qq na.tfJlj AIJqll,l
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1061 qgaaagcaqc cccgcaactt ccccgcggcc caagctcctc aggggctgat accaacagca

1921 cccccaatag ●tccagcagt ggacctgttg gagaaataca tgcagcaagg gagaaagcaq

1901 agagagcaga gqqagagacc at~=aqgag qtqacggagg acttactgca CCtcgagcag
2041 qqagagacgc cccacagagg ggcgacagaq gacttgctac accccaattc tctctttggi

2101 aaagaccaqt ●qtcacagca ttcatcgagg ●ccagccggt ●gaaqtctta Ctagacacag

2161 gagctgatga ctcaatagta gcaggaatag agttagggga caattacact ccaaaaatag
2221 tggggggaat ●gggggattc ataaatacca ●agaatataa aaatgtagaa ●taaaggtac
2201 taaataaaag ●gtaagagcc accitaatga Caggagatac Cccaatcaac atttttggca
2?41 gaaatattct ggcaacctt~ ggcacgtcat taaacctacc agtcgcca~g ttag*CCC~A

2401 taazagtaac attgaagcca gggaaagatg gaccaaggct gaaacaatgg cccctaacaa
2461 mgaaaaaat aqaaqcacta ●aaqaaattt gtgaaaaaat ggaaagggaq qgccaacta%l

2521 ●aqaagcacc tccaactaat Ccttataata Cccccacatt tqcaattaag aaaaagqaca
2581 ●gaacaaatg qagaatgcta atagatttta gagaactaaa cqgqtgact caaqatttca
2641 caqaaattca gctaggaatt ccacacccqg caggattagc caaaaagaaa ●ggattactq
2701 tactaqatgt agqggatgcc tacttttcca taccactaca tgaagatttt ●ggcaatata
2761 ctgcatttac cctaccatca gtaaacaatg cagagccaga aaaaagatat gtatataagg
2821 tcttaccaca ●ggatggaaa qgatcaccag caatctttca attcatqatq aqgcaaatct
2081 tagaaccttt cagaaaagca ●acccagacg tcattctcat Cca*tacatq qatqatatct
2941 taatagctag tgacaggacg qgtttagaqc ●tqacaaagt ●gtcctgcaa ctaaaagaac
3001 ctctqaatqq cctaqqgttc tctaccccag atgagaagtt Ccaaaagqac cctccqtttc
3061 aatgqatggg ctatgaattg tggccaacta aatggaaact gcaqaaasta caattacctc

3121 aqaaagaaat atggacaqtc aacgacatcc aaaaacta9t ●9qagttttg aaccggqcgg
31B1 cgcagatcta tccaggqata ●aaaccaagc atttatgtaa ●ttgattaqa ggaaaaatga
3241 cactcacaga gqaagtAcag tggacagagt taqcaqagqc agaactaqaa gaaaacaaaa

3301 ttatcttaag tcagqaacaa gagggatcct actatciqga agaagaagaa Ctaqaagcaa
3361 caqtcatcaa aaqccaagac aatcaqcggg catacaaaat ●caccaqqqa qagagqgttc
3421 caaaagtagg ●aaqtatgcg ●agataaaaa ● tactcatac cmtqgqqtc ●gactactaq
3401 cacaagtag~ ccaaaaaata qgaaagqaag cictgqtcat ttggqqacqa qtqccaaaat
3541 ttcacctacc qgcagagaga gacacctggg agcaatggtq ggataactac tqqcaaqtaa

3[01 catqggtccc ●g~gtgqqac tLCgCatCta CCCCaCCaCt gqtCaqqttq ● CatttaaCt

3661 tggtaggaga tcctatacca ggcacaqaqa ccttttacac ●qatqgatca tqcaataqac
3721 aqtcaaaaga agqaaaaqca gqatatqtaa caqataqaqq gaqaqacaqq qtaaqaqtat
3781 taqagcaaac ●tccaatcag Caagcaqabc tagaagcctt tqcgatgqca Ctgqcaqact
3841 Caggtcccaa qgttaatatc ●tagtagact Cacaqtatqt ●atggqqata gtagcaggcc
?dol aaccaacaga qccaqaamt ●qaataqtaa ●ccaaatcat tgaqqacatq atmagaaag
3961 ●aqcaqtcca tqttgcatgq qtcccaqocc ●taaagqcat aqgaqqaaac caqgaagtaq
4021 accattcaqt aaqtcagggc atcaqacaag tattattcct gqaaaagata qagcccqctc

4001 aaqaagaaca cqaaaaatat cataqcaata taaaaqaacc aacccataaa tttqgaatac
4141 Cccatictaqt qqcaaqacaq ●taqtaaaca Catqtgccca atgccaacaq ●aaqgaqaag
4201 ccatacatqg gca~gtaaat gcagaaataq gcqLttgqCa aatqgactqc acscacttaq
4261 ●aggaaaaac cactataqta qcaqtqcatg ttqcaaqtqg attcataqm qcaqaaqtca

4321 tcccacaqqa atcaqqmgq caqacaqcac tcttcctatt ●aaactqqcc ●qtaqqtggc
4381 caataacaca cttqcacaca qacaatgqcc ccaacttcac ttcacagqaa qtgaaqatqg

4441 tqgcatqqtg gataqgtata gaqcaatcct ttqqaqtacc ttacaatcca Caaaqccaqg

4501 qaqtaqtaqa ●gcaatqaat Caccncctaa Maatcaqat ●aqtagaatt ●gaqaacaqg
4561 csaatacaat ●qaaacaata qtactaatqq cagctcattq catqaatttt ●aaaqaagqq
4621 qhqqaataqq qqatatgacc ccagcaqaaa qactaattaa catqatcacc acaqaacaaq
4681 aaatacaatt cctccaaaqa &aaaattcaa ● ttttaaaaa ●ttccaqqtc tattacaqaq
4741 ● aqqcaqaqa tcaqctqtqq aaaqqacccq qaqaqctact qtgqaaqqqa gacqqaqcaq

4001 tcataqtcaa qqtaqqggcq qacataiaaq taqtaccaaq aaqgaaqqcc ●aqattatca
4a61 qqqactATGq ●qqaaqqcaa qaactqqata gtaqttccca cctqqaqqqt qcaaqqqaqq
vif start ->

4921 ●tqqaqaqqt qqcaTAGcct cqtcaaqcac ctqmqtaca qadcaaaaqa cttaqaqqaq
<- po 1

491)1 qtqcqctatq ttccccatca caaqqtayqa tqqqcatqqt qqacttqcaq caqqqcaata
5041 ttcccactaq aaqqaqfiaaqtcatctaqaq ●tacaqqcat attqqaacct aacaccaqaa

5101 4aaqqatrlqc tctcctctca ttcaqtaaqq tt44cctqqt ●l.acaqaaaa ,;ttctqqAca
5161 ~latqttaccc caqactqt.qc aqactcccta ●tccaccqca cttatttctc Ltq(!ttt4cq

5221 ,Jcaqqtqa4q t.~~qaaqa(l(! tiatc~qfi,~qq qaaaaqt.LaL LqtccLqct,(J (!AACLACCC(!

‘]/1]! ca.81u:t caLa aaqc~caqq!. .lCC.11 c.ll:l. I. {,44( ac(:t.1(J(!ccl.al;l,qll!.4qLqc.tnf ’n.Q

‘) 14 I aATGq(:AII.1(: (:1:1.a!IaIjaaa Iplq I, II I- IoII[ -(: ,iql~,14a(..1l;t (;qaq.a A(laqa (!cal.l, ll(laq.1

VJ)x •1,.lr~ -P

S401 ,l(lc~!f l,(.(lO1ll ttIIl(.t4qa(.a ,I,litc! al.n,~.a .Itlr(:l.l.aam[: Aqqqaqqf!fiq t qaa(:l!,, [.t, t

54111 II(!crcqflqatl I!l. (,a LILt. c(- .IIIII! IIt!IIICa aa(I!I1. dcLq II lll:.tl. al. l. II, Ic al(,A1.1~.t4!:a
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<- Vif

5521 aggqatgtca acaagttaca caaagtatag atatttgtgc ataatqcaga aagctgtgta

5581 tatacacttc aagdaqgqqt gcacttgcct gqgqagagga catqqcccqg qaggatggag
5641 ●ccaggacct ccccctcccc cccccccaqg tctagtcTAA TGactqaaqc accaacaqag

<- Vpx

vpR ->

5101 tttcccccag aaqatqgqac cccacqgaga qagctaggga gtacctqqqt aatagaaact

5761 ctgaaqqaaa tcaaqqaaga ●gccttaaaa cattttgatc cccgcttgcc aattgccctc
5021 ggcaactata tctataatag ●cATGqaqac ●cccttgaag gagccagaga gctcatcaga

tat start ->
5001 gtcctacaac gagccctctc cgtqcacatc agagcggqat qtqaccqctc aaqaaaggqc
5941 caaacaagga gaagagctcc ctgcccagct gcaccgaccc ctaqaggcat gcacTAActc

<- VPR

6001 ●tgctattgt aagcagtgca gttaccattg ccagctgtgt ttcttqaaaa aaggqctcqg
6061 gatatqqtAT Gcgcgacagq gcaqacgaag aagqactcca ●gaaaaacta ●gactcatcc

rav start ->
6121 gcctcctqca tcagataaGT ●aqtATGqag cctqqtaqqa ●tcagctqct tqttqccatt

5* ●j Ii ● nv ->

6181 ttattaacta gtgcttgctt aatatattqc aaacaatatq tqactqtttt ctatggcata
6241 cccqcgtgqa gaaatgcatc tattccccta ttttgtgcaa ccaaaaatag ●qatacttgg
6301 gggaccatcc ●gtgcttgcc aqacaatgat gattatcaqq aaataacctt aaatgtgaca
6361 gaagcttttg ●tqcatggga taatacagta acaqaacaag caatagaaga tgtctgqaqa
6421 ctqtttgaga caccaataaa accacgtqtc ●aqttqacgc ccctatgtgt gqcgatgaat
6481 tgtaatataa cttcaggqac taccqcgacc ccqagtccac caaacattac ●ataatagat
6541 gaaaattcta cctgtataqq cqacaacaac tqcacaqqat taqqqaaaga ●gaggtgqtt
6601 gagtgtgagt tcaatatgac gqggctaqaa caagataaga ●aaggaagta taatgacgca
6661 tqqtactcaa qaqatgtgqt ttqtgacaaq ●caaacggaa caqqcacatg ttacatqaga
6721 cattgcaaca catcagtcat caaaqaqtca tgtgacaaqc actattgqga tgctatqaaq

67S1 tttaqatact qtgcaccacc gqqttttqcc ctactaagat qcaatgatac caactattca

6041 gqctttqaac ctaagtqctc taaagtaqta qctgcttcat gcacaaqgat gatggaaacq

6901 caaacttcta cttggtttgg ctttaatggc ●ctaqmqcaq ●aaataqaac atatatctat
6961 tqgcatqqta ●qqataatag qactatcatt ●gctcaaaca ●qtattataa tctcacaatg

7021 catcgtaaqa gaccaqqaaa taaqacagtt gtaccaataa cacttatgtc ●qqgcgaagg

7001 tctcactctc gqccagtcta caacaaaaaa ccc~qqcaqg eatqqtqttq qtttcaaqqc
7141 ●actgqataq ●agccatqcq gqaqqtqaag caaacccttq caaaacatcc caqqtacgqa

7201 qqaacaaatg ●tacaqqma ●attaacctt ●aqaaqccaq qaataqqttc aqacccaqaa
7261 qtqacataca tqtqqactaa ctqcaqagqa gaatttctct ●c:qtaatat qacttgqttc

7321 ctcaattqqq taqaaaataa qacqaaccaa ●cacacqqca ●ctatqcqcc atqccatata

7381 ●gqcaqatu ttaacacctq qc~taaqgta qqqacaaatq tatatttqcc tcctaqgqaa
7441 qqgqaqtcqa cctqcaattc ●acaqtaacc ●qcataattq ctaacattqa ctcaqatqqa

7301 ●atcaqacca acattacctt taqtqcaqaa qtgqcaganc tqtaccqatt aqaattgqqg

7561 qactacaaat tqataqaaqt ● acaccaatt ccqt.tcgcac ctacaaaaqa qaaaaqatat

7621 tcctcgqctc caqtqaqqaa caaaaqaqqt qtqttcqtqc taqqqttctt qqqttttctc

7681 qcqacaqcaq qttctqcaat qqqcqqcqcq tccttgacqc tqtcqqctca qtcccqqact
7741 ttactqqccq qqataqtqca ycaaf:aqcaa caqctqttgg ●cqtqqtcaa qaqacaacaa

7901 gaaatqttqc qattqacaqt ctyqqqaacq ● aaaatctcc aqgcaaqagt cactqctatc

7861 qaqaaatact taaaqqacca qqcaaaqcta ●attcatqqg gatqtqcqtt taqqcaqqca

7921 tqccacacta ctqtaccatq qqtaaatqac tccttaacac ctqactgqaa caatatqaca
7981 tqgcaggaat qqqaaaaacq ●qtccactac ctaqaqqcaa ●tatcaqtaa ●aqtttaqaa

0041 caqqcacaaa ttcaacaaqa ●aaqaatatq tatqaactac daaaactaaa taqctqqqat

0101 qtctttqqca actqqtttqa tttqacctcc tqqatcaaat ●tattcaata tqqaqtttat
8161 ●taqt~qtaq qaataataqq Lttaaqaeta qccatatata taqtqcaatt qttaaqtaqa
0221 cttaqaaagq qctataqqcc tqttttctcc tccccccccq qttatctcaa acAGatccat

/1 3’aj
0201 ●tccachcqq ●caqqqqaca qccaqccaac q:,aqaaacaq ●aqaaqacqc cqqaqacqac

0341 ●qtqqtttcq qcctqcqqcc ttqqccacTA Aactacatac ●attcctqat ccacctactq

<- tat

U~Ol actcqcctcl tqaccqqqct atacsac~qc tqcaqqqqct tactatccaa qaactccccq

8461 4CCCfJrCqaC t.,jaLCLCCCa Ul~V~t.L!*~a~~ l~VA4tCWJqq aCtqqCtqaq ●CtTuq.JCfJ
ci- rnv

ti’IJl ~It:,Ilat:(:l,qc ●at.Al(:lp;tg c,~a[ll,ltlat(! caal~aAq(:qt l.cf:qaqcat!. cqcaaq,~act

Ilc?f 51.411 -J

85HI ,l(:(la,~aqatla (;!,.al,l,,l(,IJ(lq ,,qcqi,pla,~q rJrltj!.1..81, qtq aaqraqcqca ~cqcatcqfl,~

ti:,4’A.l,lrlflaal,,r!rt~f:a,lt (:I,c: ,Inrl.la, pl,ll r- afl,lf”a?j,lqa(l (:aqaaal. r.qc CCLCCt, IIT(:A
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0701
0761
a021
0001

0941

9001

9061

9121

9181

9241

9301

9361
9421

<-env

qqqacaqcag tatcagcaqq qtigaqttcat qaacacccca tqgagaaccc caqcagcaat
aqqqcagaaa aattcatata agcaqcaaaa tatgqyatqat qt~qat.tctg ●tqatqatqa
cctaqtqqga gttcctqtta ‘:gccaaqaqtaccqctgaqa qaaatgacct ●taaactgqe

●ataqatatg tcacatttt> taaaaqaaaa agqagqactq qaaqqqatat tttacagtaq
3’LTR ->

qqaqaqacat agaatcctaq acttqttcct agaaaaqqaq qaaqqqataa taccaqattg
qcaqaattat aetcatqqqc caqqaacaaq qtacccaatq tacttcqqqt gqctgtggaa

actaqtacca qtagacatct cacaaqaqqc agaqqaagta qaqaccaact qcttagtlca
cccagcacaa acaaqcagat atgatqacqa gcatqgggag ●cactagttt gqcggtttga
ccccatqctq qcctataqtt ●caaqqcctt cattctgcac ccaqaaqaat ttqqgcacaa

qtca9qatcq ccaqaqaaaq aqtgqaaqqc aaaactgaaa gcaagaqgga taccatataq
tgaaTMcag gaacaaccat ●cttqqtcag ggcagqaaat aqctactaag aacagctqaq

c- nof

actgcaqgga ctttccaqaa qqqqctgtaa ccaaqgqaqg qacatqqqag gagctggtgg
qgaacgccct catattctct qtataaatgt ●cccqcttct tgcattgtat tc

I-R41
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cONSENSUS TGGATGGGATTTATTACTCCGAaA@AG?aAtaagATccTgM?cTgTAtGCccT?MtGAaTG~GaAT
SIVAGMTTO ----------------------T--G--U-TUG--CC-G--TC-G--T--TC-T--T--A-----G--
SIVAGM155 ----------------------T--G--M-TMG--CC-T--TC-G--T--CC-C--T--A-----A--

S I VAG143 ----------------------C--G--GA-TCAG--CC-A--CC-G--C--CC-C--T--G-----A--
sIVAGM677 ----------------------A--A--AG-kMG--K-G--TT-G--T---~-G--C--G-----A--

SIVAGm692 ----------------------A--A--GG-WG--TT-G--CC-G--T--AT-A--T--A-----A--

s IVAGM9 ----------------------A--G--GA-TA~--CC-C--CC-A--T--TC-T--T--A-----A--

CONSENSUS tiTt~TGATTGtitGCtTggtCa??aGGaCCaW?ATAGaTacCC?agatgCTTt=cTTc~cTTt
SIVAGt4TY0 A--T --------- A-T--C-GGT-WG--A--A--A--A--A-X--TMTG---T--G--C--C--T

SIVAGH155 C--T ---------A-C--A-GGT-W--A--T--G--A--A-AC--=GGTG---T--C--C--C--C

S1VAGH3 c--T ---------A-T--T-~T-A~--A--A--A--C--A-AC--UWTG---C--C--C--C--T

sIVfiGM677 A--A ---------C-A--T-ACT-ACCA--C--G--G--A--G-AC--UWT---T--C--C--C--T

SIVAGM692 C--A --------- C-A--T-ATA-XCA--T--A--C--C--A-AT--UWTG---T--G--C--T--T

SIVAG149 c--T --------- A-T--A-=T-AGCA--A--A--C--A--A-AT--CCGCTG---T--C--T--C--C

CONSENSUS tig?TaGTaCCaGTGaccTgcaT~waGCa?aaacaTGT=?AGaCAt%ccTgqTgCAtCCa=aC

SIVAGUTTO A-GC-A--G--G--G-AACAAGA---G-.A--AC~CA -----A--A--T--CC-AG-C--T--A--G-

SIVAG14155 A-GC-A--A--G--T-CCC-GCA---G--A--AGW~-----A--G--T--CT-GG-A--C--A--A-
S I VAGM3 A-AT-G--A--A--A-ACC-=A---G--A--A~aCT-----G--A--T--CC-GG-G--T--A--A-
SIUAGH617 A-GC-A--C--A--G-ACC-GCA---G--G--ACGCMC-----G--A--C--TC-GA-G--T--A--A-

sIVAGU692 G-AT-A--G--A--G-ACC-TAG---G--A--GCUG~-----A--G--C--TC-GG-C--T--T--T-

sIvAGf49 A-GT-A--A--G--A-AGA-KA---A--G--AWCC-----G--A--T--CT-GG-G--T--T--A-

CONSENSUS Aa?Tq??~a=?CCtGATGGtATca?tCATGGAGAaatcTTGGtcT=aqTTtgAtCC??AtGtT?G
SIVAGFfTTO -GA-GW--A.--T--A-----T--CAW--------WTC----TG----AG--TG-T--.T-T-l'-G-

SIVAGP1155 -AC-WAT--A--C--T-----T--WT--------UTA----CA----ffi--TG-f--.A-T-T-G-

s IVAGM3 -AG-GA~--A--C--T-----A--CWC--------AGTC----TC----AG--TG-T--.C-T-T-A-

SIVAGH677 -GA-=GG--A--T--T-----A--A~T--------ffiTC----TC----AG--TG-C--.G-A-T-G-

sIVAG14692 -AT-ACAG--G--T--A-----T--CTGG--------UCA----X----=--CA-T-- .C-T-C-A-
S IVAG149 -AG-W--G--C--C-----C--CAGT--------GACC----TC----AG--TG-C--CT-T-T-A-

<- no f

CONSENSUS CaqTgcAqh.acqaccCcaa?aqggAqta?tTta?tGACaTgcAtqcact?Gtqa?aqaGgaaq?TAGc?t

SIVAGM~O -U-AC-GTAC~CC-CMTCGGG-GTACT-TACT---GCGTG~TGT~-~ .A~-GUG.---CCA

SIVAGF1155 -TG-TC-GTAC~CC-CTCUGGG-GTACT-TACA---T-AT-TTCUCA-~GTACA-GMC---CC .

SIVAGH3 -AG-CC-ATATGACC-TUCKM-ATATC-CACT---A-GC-T~KTT-GCA .AGA-GAAG.---C .T

sIVAGM677 -GG-GG-GTACCGCC- . . . . ..GG-CATGT-TUG---GCGC~CATACAAAAGCGC-C. . ..---. .T

SIVAGf4692 -A. -GC-AGGCCATG-CA. . ..GG-G.TGT-CAAT---GCGTGCAACACTGGGG. . ..-GAAG.---C. .

s IVAG149 -AG-GC-GTATGACC-WCAGAC-GTATT-AG~---A-GC-TGCACTG-TGA .AGA-GAAG.---C .T

CONSENSUS qacCgcaqqctTGcGGTTa?qc?cqTc?cc?agqaGatqACattaaaaac????????7TGCTqAc????
SIVAGt4TY0 GACCGCUGCC--C ----A.GtiCA-CACCATGGA-ATG--ATT~C. . . . . . . ..----G-C . . . .

sIVAGH155 GAcCACAGGCT--C ----’T.CCTGG-TGCCTAGGA-ATG--ATTtAGAAC. . . . . . . . .----G-C. . . .

SIVAG?43 AACCGCAGGCT--T--- - AAGCACA-CACCATGGT-ATG--ATTMGMC. . . . . . . ..----G-C . . . .
!qIvAGM677 GTCAGCA.CTT--C----GGGACCGCCAGCCA. .....................................
SIVAGt4692 ..........T--C----A.GCGCG-CCGGGACCT-TGT--CUCCAGCATAGCMCCA----A-TGAGC

SIVAGM9 UCCGCAGGCT--T-- -- AAG:.CG-TGCCGGGU-ATG--ATTTGAMC. . . . . . . ..----G-CU. .

●nhancar ●nhancar
CONSENSUS ??GGGACTTTCCAqc?a ?GGGacttTCcaaG=GGqaCAtGGGCGGTacq~AGTGGc'iTtaCCCTCAG
SIVAGHTYO ..-----------GCGU---ACTT--CU-----GA--T-------CCG--------C--TA-------

sIvAGr4155 .. -----------GC.AC---ACTT--CU-----GA--T-------ACG--------C--TA-------

s IVAGM3 ..-----------GC. U---ACTT--CAG-----GT--T-------ACG--------C--TA-------

SIVAGM677 ..-----------CA.GT---TGGA --GGA---- -TA.-G--- .--.ACT-. .-----c.- TC-------

S1VAGf469Z TA---...-..--G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..MG--------T--AA-------

s IVAGM9 , . - - -- - - -- - . .. A . . ----- ACTT--CAG-----GC--T-------ACG--------T--TA-------

67

70

70

70

70

70

70

133

140
140

140

140

140

140

200

210

210

210

210

210

210

262
279
279
279
279
279
280

325

347

340

346

336

336

347

370

403

404

403

367

395

405

444

471

471

470

434

432

469
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ACM LTR

signal -> putative mRNA start ->

CCINSENSUS A?gcTGtiTAaWGCAGATGCTCgctGGCTTGTUCTCAGT?CTCTTACTA~AGaCCAGCTtG~CCTG

SIVAG14TY0 -.GC--C---A------------GC’C--------------- .-------------A------T -------

SIVAGI1155 -.GC--C---A------------GCT--------------- .-------------A------T -------
SIVAGM3 -.Gc--C---A------------GCT---------------- -------------A------T -------

SIVAGH677 -.Gc--C---A------------GCT--------------- .-------------A------A -------

SIVAGM692 -TAT--T---T------------TTG---------------G------------- .------A -------

S IVAGM 9 -.Gc--C---A------------GCT---------------- -------------A------T -------

CONSENSUS GGTGTTCGCTGGTtAGCCTMCCt~t?TGGCC?aCCaGGGGTUG7GaCTCCttGGCTT?agAaaGCT?

SIVAG14TY0 ------------- ---------T--T. -----.A--A--------.-A----TT-----.AG-W----T

SIVAGH155 ------------- ---------T--T. -----.A--A --------- -A----,AG----,AG-AA----T

SIVAGM3 ------------- ---------T--T. -----.A--A--------.-A----TT----- .AG-AA----T
SIVAGU677 -------------T---------C--T. ----- .A--G--------. -A----TT-----CAT-TA---C

SIVAGM692 -------------. ---------T--AC-----CT--A--------A-C----AC------ .G-AT---T

SIVAGU9 ------------- ---------T--T. -----.A--A -------- .-A----GG-----.GG-AA----T

siqnal ->

CONSENilS
SIVAGMTYO
sIvAGkl155
SIVAG143
SIVAGU677
SIVAGH692
SIVAGM9

CONSENSUS
SIVAGMTYO
5~vAGM155

SIVAGH3
SIVAGH677
SIVAGt4692
SIVAGM9

MTAAAccTtqcctGCaTTAGagcctaTct ??GAGTCaaGTGccctCATTqa? ?cGCCtc?acTC7 ?ctg

------C.-TGCCT--AGCTTAGCTTA-CT. .-----AA---CCCT----GA. .C---TACATCTTGTTG

------C. -TGCCT--AGCTTAGCTTA-CT. .-----AA---CCCT----AA. .T---TACAC--- .TTG

------TC-TCGCT--A----AGCCTC-CT. .-----AA---CCCT----GA. .C---TACAC--- .TTG
------CC-.GCTC--- ----TCGCTA-ATTG-----AA---C. .T----GCTGAGCCGAGCC--- .TAG
------CC-TGCCT--A----AAGTCC-TC. .-----GT---GTCGC---GC. .C---TCCGT--- . . . .
------CA-TGCCT--A----AGCCCA-CC. .-----AA---CCCT----GA. .C---TACAC--- .AAG

aAcGgG??aA7 ?cTccccTACTGGGTTCTCtCTct ?aCCCAGGcGaGAGAMCTCCAGCA

A-C-G-. . A-T.C-TCCT------------T--CT~------C-A--------------

A-C-G-AGA-G. .-TCCT------------T--CAM------C-A--------------
A-C-G-T~-A.C-TCCT------------T--CA.A------C-A--------------

.-G-T-. . . -A~-CTCT------------.--GT.A------T-G--------------

.-C-G-. . A-TCC-C.AA------------T-- .T.G------G-A ------- -------

C-G-G-.. A-CCG-TCCT------------T--CT~------C-A--------------

512

539

539

530

502

501

537

517

604

604

603

569

568

602

640

660

666

666

633

629

665

695

725

724

724

607

683

123
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AGM GAG CDS

CONSENSUS ATGGGggcGGcTacCTCAGCACTgaataGGAGAcaatTaGAc?aaTTt~gtitATacGaCTtCGcCCGA
SIVAGHTYO -----GGC--C-AC ---------AAATA ----- CMT-A--CCAA--GA-ii-AC--AT-C--T--C----

SIVAG14155 -----GGC--C-AC---------WTA-----C~T-A--T~--~--GC-T--AC-A--T--C----
SIVAGU3 -----Gm--C-AC---------MTA-----~T-A--C~--T--GC-T--AC-A--T--C----
SIVAGH692 -----TTC--G-TC---------GXAG-----MT-A--CCM--T--AC-T--Ac-T--T--c----

SIVAGU677 -----CGG--G-CA---------GTCAG----- AGCC-C--CACG--Gh-Gh-G--TA-T--A--T----

COHSENSUS aCGGaUqU&GTAc~aTtWCATTTWTATGWAGG&gqAaAXGAgCGcTTcGGccTcCA
SIVAGN’IYO A---A--G--A-----C---A-T--------------------C--=-G-----G--c--c--cc-c--

SIVAGM55 A---A--G--A-----T---A-T--------------------C--~-G-----c--c"-c--cc-c--

SIVAGH3 C---A--G--A -----c---A- T-------- ---------- --c--GG-A- ----G--c- -c--cc-c- -

SIVAGM692 A---A--G--A-----C---T-G--------------------C--GG-A-----G--c--T--=-c--

SIVAGU677 A---G--A--G-----C---A-T--------------------A--AG-A-----A--A--T--GT-A--

CONSENSUS T=gAaqtT?tTaGAaaCAgAaGAa=7~TtitiaqATCATAGUGT?cTct?cCCccTaGU=tiCa
SIVAGMTYO ---G-GGT-GT-G--=--G-G--G--G---A-A-GA-----------CC-CTAC--cc-A-----A--A

sIvAG14155 ---G-AGT-AT-G--~--G-G--A--T---A-A-AG-----------TC-CTCT--CC-A-----A--A
SI VAG143 ---G-GAT-AC-A--AT--G-h--A--A---A-G-AG-----------AC-CTAC--Gc-A-----A--A

SIVAGM692 ---A-AGT-GT-A--U--G-A-..G--G---A-A-AG-----------AT-=TT--CT-A-----A--C
SIVAGH677 ---G-UC-TT-A--U--A-A--A--C---C-A-U-----------TT-UCC--GT-G-----G--A

CONSENSUS ~TCqGAqGG?tT~aqtCTGTttMtcTqgtqT~GTa?T?t?tTX?T?CAc?aaGAa?aGtiG

S1VAG14TY0 .-A--G--G--CT-A---AGT.---TC--TC-TGTG-----AC-ATAT---T-G--CUG--ACA-A---

SIVAGF!155 --G--G--A--U-G---AGT----AT--TC-GGTG-----AT-GCTT---G-C--CCm--M~-A---
SIVAGM3 --G--G--CT-AT-A---AGCC---TT--CC-TGTG -----AT-GTTT-.-A-CAAAATAA-GAA-G-- -

SIVAGH692 --G--G--A--TT-A---AGC----TC--TT-GACC-----CA-T=---A-T--TCAG--AGC-A---

SIVAG14677 --C--C--G--W-A---GCT----TT--TT-GTGC-----CA-TTGG---A-T--CGCA--ACA-A---

CONSENSUS T-=CACA=g~GCagTAg~7AqTaAgaCUcacT~CAtCTAG~~c~qaaaatiatGC
SIVAGWYO ------------- -----AG--GC--C-G-A-GA---CAC-G---T--------A---~-GT--G
SIVAGM155 ------------- -----TT--GC--T-G-A-GA---TGC-G---C--------C---G~-cT--G
SI VAGI13 ------------- -----AG--W--T-G-A-W---TGC-G---T--------G---GWGA-AT--A
sIvm692 ------------- -----AG--AT--G-A-A-AG---CAG-G---T--------C---GGTGAG-AT--G
sIVAGH677 ------------- -----TG--GT--C-G-T-AG---CAC-A---T--------C---mTCAG-M--G

CONSENSUS Aql?a7a??7?77ac7t???ca7ct7qtgqacaaaAgMaaatqadcaqgA7?a7CaqcqcCaccTGGt
SIVAGHT70 . . . . . . . . . . . . . ACAGAGACATCTAGTGGACm-G--&\TaC-AGGG-ATAG-AGCGC-ACC---G
SIVAGM155 -GTT . . . . . . . ..ACG . ..CCACCTGG'CGGACAZC-G--AMTMC-CAGG-GGM-AGCGA-ACC---T

sIvAGn3 -GAAAGMATACAACAGAGACATCTAGTGGACAAA-G- -AMTGAC-AGGG-GTAA-AGTGC -ACC---T
sIVAGH6%2 -GCCAAA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..GGhATAG-T--G . . . . ..-CAAC-. ..C-GACAC-TAG---T
SIVAGH677 -GCTAAA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A-G--AAATGAG-CAAC-. ..G-GCCAC-TGG---C

CONSENSUS qqcaqtcaaAATTtcCCaGcacti&?CAqqg7WTG-TGGgTaCAtqt~C?tTqtcaCC7cG&Cct
SIVAGHTYO TGCAGTCAG----AT--A-CCCA-AGGA-CCGA----CC ---G-A--TGTA --CT-GTC~--GC-C--CT
SIVAGH155 GGCAGCCM----TT--C-CACA-C-G--AGGG----CA---G-G--TGTA--AC-TTCA--TC-C--CC
sIvAG143 GGCAGTCAA--- - TC--A-CACA-C-A--GG~----CA---A-A--TGTG--CT-GTCA--AC-C--CT
SIVAGU692 AGGAGTCW ----AC--G-CACA-C-G--GUT----TA---G-A--TGTG--AC-TAGC--CA-A--AT
SIVAGU677 ~TCUGA----AC--A-TAGT-A-T--GUT----=---G-A--CCAG--TT-GTCT--GC-C--GT

CONSENSUS TMTGCqTGGGTaMqcaqTaGAqUqUahaaTttGGaGCAGAaaTAGT?CCCATGTTcCAaGCccT
SIVAGUTYC ------- ----- ---GCAG-A--G--A--A-TT-AT--A-----AA----A---- ----T--A--CC-G A

SIVAGH155 ------- ----- ..-GCAG.A-.A--G--A-~-TT--G-.---~---.A-----.n--c--A--Cc-A A

SIVAGH3 G------- ----- A ---GCAG-A--G--G--A-M-TC--A-----W----G--------C--G--TT-
SIVAGH692 ------- ----- ---GTU-T--A--A--G-M-TT--A-----CA----T--------T--G--CC-T A
sIVAG14677 ------- ----- ---TGCG-G--G--A--A-GG-GG--A-----AG----C--------C--A--AC-G c

69
70
70
70
70
70

139

140

140

140

140

140

205

210

210

210

210

210

267

200

280

280

280

200

336

350

350

350

350

350

307
400
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390
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453

47a
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460
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AGM GAG

CONSENSUS ?TCAGAa;GtTGcacccCcTAT~caT?UtCAgATGcTtMTGT7cTaG~GAcCATCAflGGK?tTa
SIVAG14fi0 A-----A--C--CACAC-C-----CA-T--T--G---C-T-----GC-A-----T-----A-----AT-A

SIVAGU155 c -----A--C--CACCC-A-----_-C--T--G---C-T-----CT-A-----T-----G-----CT-G
SIVAGM3 A-----A--G--CACAC-C-----CA-C--T--A---&T-----CC-G-----C-----A-----GC-A

s:tfAGH692 G-----A--A--TACCC-A-----~-G--C--A---T-G-----TC-A-----C-----G-----CC-G

SIVAGH677 C-----G--A--TCTCT-C-----~-A--T--G---C-C-----M-A-----C-----G-----AT-A

CONSENSUS ~tiTagTgUa=aaTtiTtUT~aGUGCaGCctiTGGGAtataaCa~cccaCcaCCaGCaGG?C
SIVAGHTYO --A--AG-G--A--W-C--T-----A-----A--CC-------TGTU-A--CCCA-TA--C--A--A-

SIVAGU155 --A--AG-G--A--W-A--T-----G-----A--CC-------TGTM-C--CCCA-CG--G--A--C-

SIVAGN3 --A--AG-A--A--U-C--C-----G-----A--CC-------TATAG-T--CCCA-CA--A--A--A-

SIVAGH692 --G--AG-G--A--GG-C--C-----A-----T--CC-------CATTA-A--TCCC-CA--A--A--G-

SIVAGH677 --A--TC-T--G--AG-C--T-----A-----A--AG-------CAG=-A--CAGA-CA--A--T--C-

CONSENSUS C?tTaCCAGCa=aCAgcTtiGaGAcCC?ag?GG?TCa=tATAG~WqACtiCcAGcaCagT?CAaGA
SIVAGHTVO -CC-A ----- A--A--GC-C--G--C--TCGC--C--A--T--------G-<--C--CT-AG-A--A--
SIVAGH155 -CT-G ----- G--A--GC-C--G--T--~GG--A--A--T--------G-<--T--TA-AG-G--A--
SIVAGM3 -AT-A ----- A--A--AC-C--A--- .-TAGA--C--C--C--------A--C--C--CA-AG-G--A--

SIVAGH692 -GC-C -----A--G--AT-G--A--T--UGG--G--A--C--------G--T--T--TA-CA-T--A--
SIVAGU677 -GT-A-----A--S --GC-A--A--C--GACA--G--A--T--------A--T--C--CT-~-T--G--

CONSENSUS aCAqcTa~aT~AtcTacActGC-cCCaaGagTAGAtGTaGG7GCcatcTAtaGaAqaTGGaTtAT?

SIVAGMTTO A--GT-A--A----TC-AT-CT--T--C--CC-GG----T--A--T--CATC--CC-G-GA---A-T--T
SIVAGM155 G--GC-A--G----TC-AT-CT--T--C--U-GG----T--A--G--CATC--TC-A-=---A-C--C
SIVAGBl”i A--GC-G--A---- TA-AC-CA--C--CA-AG-AG ----T--G--CATCATA--TGGA-GT---A-T--C
SIVAGM692 A--AC-A--A----TT-AC-CA--C--C--U-U----C--G--A--TATC--TA-G-GA---G-A--A
SIVAGM677 A--AA-A--G ----CC-TC-AT--C--T--U-M----C--A--G--ACU--CA-A-W---G-T--T

CONSENSUS ctaGGqtTtC~atqCGT?aaaATGTA~tCCaqtatc7GTccTa~cAT?aGaCAflGaCC?AaAG
SIVAGHTTO CTA--AC-T-----CAAA--CAAA -----C--C--AGTATCA--CC-A--C--TA-G--G--A--T-A--
SIVAGH155 CTA--GT-A-----AMAT--AMA -----C--T--AGTGTCTT-AT-A--T--AA-A--A--G--C-A--

SIVAG143 CTG--GT-G -----ATGT--* -----C--C--AGTGTCCT-AT-A--A--U-A--A--G--C-A--

SIVAGH692 GCA--~-G-----ATGT--CAGA-----T--T--U~GGG--TC-G--T--U-A--A--A--A-G--
S1VAGH677 TTG--CT-A-----GCAG--GCAG -----C--T--CCAAAACC-AC-A--C--GC-A--A--A--T-A--

CONSENSUS AacC?TTcaa?=tTAtGTa~tiGaTTcTAtia~aaT?AGAGCaGAaC&GCctCagqqGAaGT?U
SIVAGMTYO -GC-C--CUG--T--T--G--C--A--T--C--G--U-T-----A--A--A--CT-AGGG--A--G--
SWAGM155 -AC-h--CM--T--T--A--C--A--C--T--A--U-A-----A--A--A--TT-AGGA--A--C--

SIVAGM3 -AG-A--CAAA- C- C--A--T--G--C-,-C--A--M-A-----T--G--G--CT-AGW--A--A--

sIvAGM692 -AT-T--TAGC--T--T--A--T--A--C--C--G--CC-G-----A--A--A--CT-TCAG--T--T--
SIVAGH677 -AC-C--CCAG--C--T--A--C--A--C--T--A--E-G-----A--A--A--AC-ACAG--T--T--

CONSENSUS acA7TGGATGACAqAatCttTqcT&TtCAqUTGCtUtCCaGAtTGtUagTcATtcTqUq~ccTa
SIVAGHTYO AC-A ---------G-AT-AT-AC-C--T--A----- T--T--T--T--T--CC-G--CCCG--G--CC-A
SIVAGM155 AC-A ---------G-AT-TT-GC-C--T--G -----C--C--T--T--C--TT-G--TCCG--G--CC-A
s I VAGM3 AC-G ---------G-AT-AT-AC-C--T--G----- T--T--A--C--T--AC-C--CC-A--G--CC-G
SIVAGH692 GA-T ---------G-CA-TC-GT-G--T--A -----T--C--G--G--T--TC-G--TGCG--A--GC-A
SIVAGH677 ~.T-.- . . ..-.c-u.TT.Gc -T..c..G . . . . . C--T--T--T--T--TC-G--TATG--A--AT-G

CONSENSUS ~aATGcAcCC~CccT?GAaMTGcTaAc?GC?TGtCAqGGaGTaGGa~7CCaag7tAcMaGC7A
SIVAGHTYO --A---C-C--C--CC-T--A ------T-A-CG--T--G--G--A--A--A--C--UACT-C--A--A-
SIVAGkl155 --G---C-C--C--TC-T--A ------C-G-CA--C--T--A--G--G--A--C--AAGTT-C--A--C-
s I VAGM3 -- ---C-T--C--TA-A--AA ------T-A-CT--C--T--A--A--G--A--A--AAGTT-C--A--A-
SIVAGH692 --C---C-C--T--CT-G--A ------ C-T-CG--A--G--G--G--A--G--C--CCUT-C--A--C-
SIVAGM677 --A---A-T--A--CT-G--G ------C-A-TA--T--G--G--A--A--A--T--ATUC-T--G--T-
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AGM GAG

CONSENSUS

SIVAG14TY0

SIVAGM155

SIVAGM3

SIVAGU692

SIVAGN677

CONSENSUS

SIVAG14TY0

sIvAGhl155

SIVAGH3

SIVAG14692

SIVAGN677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGN155

SIVAW3

SIVAG14692

SIVAGU677

pol

CONSENSUS

SIVAGWI’YO

SIVAG14155

s IVAGM3

SIVAGM692

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGIWYO

SIVAGH155

SIVAGH3

SIVAG14692

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGWTYO

SIVAGM155

SIVAG)4J

SIVAGk1692

S1VAGM677

CONSENSUS
SIVAGMTYO

SIVAGW55

S I VAGM 3

SIVAGM692

SIVAGH677

AaqTtATGGcAGhMTGATGca7aa?atqca ?ag?caqU&TGqr7CAqcaqGqaggtc?aagaqq?aG
-AG-A----C ---------- CAGACCATGC~TCU- -C ---G-G--GCAG-GtiGGl’CCAAAA. ..A-
-AG-C----C ----------CAGMCCTGCAGAGTCAG--C---G-A--GCW-GAGGTG~=GU-

-AG-G----C ----------CWTATGCW~CAG--C---A-G--ACAG-GCGGTCEAGAG~-

-AI’-G----’C ---------- UTCWTGCAGGGGGTC--C ---G-A--GCAA-CAGGAAI’AGGAGGTA-

-GC-A----T----------AGTAAT. . . . ..GGACAG--T---G-C--AGACCGCCAGAMMGGMMGG-

accaaGAccc???CCactaAaaTGtTa_tTGTGGaWTTTGGcCAtaTGCAaAqadaTGccctgaa

ACAAA--CCC. . . --ACTA-GA--T-AT--T-----A--------C--TA----A-GAC-A--TCCG~

ACCM--CCC. . . --GCCA-AG--T-AC- -C-----A--------C--CA ----G-GGc-G--TccTGAG

Accm--ccc. . . --AGTA-AG--T-AC--T-----A--------C--TA----A-~C-A--CCCTGti

AGGGA--GGU~--AGTT-U--C-AC--A-----A--------G--TG----G-W-T--CACTC~

CCCCC--GGC. . . --KTA-m--C-TT--T-----C--------A--TA----A-GGG-A--C~GGCA

c~aGaaaaataaaATGccTtMaTGLGG&acc ?GG7CAttTaGCaaaAGAcTGCAqgt ??GGAcaqG

CC-A-GWCMA--- ‘TC-A--G--A--A--AATCC-A--CC-A--MA---C----GG. ..---CAG-

CC-A-AAhAATAAA--- TC-T--A--A--A--GGCCT.A--CC-GG-W---C----GG. ..---CAG-

CC-A-MAGATGAG--- CT-G--A--’C--G--GCTT--G--TT-A--AAA---T----GA. ..---CAG-

AA-G-GCCAG’CAGT ---CC-G--A--A--A--ACCTT-T--TT-T--TCG---T----GA. ..---GCA-

CC-A-ACAGATCAA--- Cr-T--G--C--C--~TT--C--TA-G--~---C----AGUT---CAG-

orf ->

taMTTTTTTA~GTATGGccqqTGatgGGaqC~CCaAgWTTTT? ??77t?7?cccGcaGc7ac
TG-----------------ACGG---ATG--GG-A-----G-G------- . . . . . . . ..CCC-CC-C’TAC

TG-----------------CCGG---ATG--U-A-----A-G------- . . . . . . . ..CCC-CA-CCAC

TA -----------------CCGG---ATG--AG-G-----C-G-------- . . . . . . ..CCC-CC-CTAC

TA-----------------CAGG --ATG--AG-A-----A-A-------TCAGCAACAGA-CA-CA. .

CA-----------------CCAT---GGA--AG-G-----A-G-------GWCUTACAGA-GA-ACAC

ccTLgq?q7qqaaCCaactGCqCCcCCtccaccga7ca7c?c?actcC?TACGAcccaGCaAagaaGCTc

TC-TGGAGCGGU--GAGT--G--T--TCCACCuGCuCACCACCC-A-----CCCA--A-AGm---C

TC-TGGGGCGGM--AAGT- -G--C--’CCCACCGAACWCTCTACTC-T-----AGMA--A-AGM- --C

TC-TGGGGTGGAG--AACT--C--C--TCCACCGAGT. . . . . . . ..C-A-----CACAGAAA-AGAA---C

.G-C . . . . . . . . . --CTCC--C--T--ACCGCCGCACMCCC&C.5CG-G-----CGM--C-CTCG---T

AG-TGGTCTGGAA--UCA--C--C--A , . . . . . . . . ATGGk~CAG-T -----TCCA--A-AGM---C

CTqcAGcAaTATgCagAqaA~Gqaa ?CaactqAGqqa7cAaa 77aaaaA?ccdcc7qca laqaatccqq

--GC--C-A ---G-AG-.GA-A--GW-UCTG--GGAGC-MhGAGGA-T~ACCGGCUTGUTCCGG

--GC--C-G ---G-AG-GA-A--GAAA-AAATG- -AMTC-GUCAGU-CCCCCCAGCGAACMTCCAG

--CC--C-A ---G-AG-CA-G--GUG-AGTTG--GGAAC -IWGGMAA-ACCACCAGCAGTGU’TCCCC

--GG--A-A ‘--A-CC-AG-G--AGCC-UCU- -GAGAA-AGTAGACA-GAGC . ..TCCCAAGCGGGGA

--CC--C-G ---G-AG-GA-G--ACAG-GCCTG--AGAGG-GACAGMC-GACUGGWCAGUGGAGA

atLqqa?7GAGGqata'CTCtTTGAacTCCCTCTT'CGGAGaAGACCU* ‘~ 1479
ATTGGACC----GATA---T----AC-------------A---------- 1560
ATTGGAAC----GATA---T----hC-------------A---------- 1563
ATTGGACA----GATA---T----AC-------------A---------- 1566
GGGAGGU----ATTA---C----AA-------------A---------- 1542
AAGAAGTG----ATGT---C----GC-------------G---------- 1542

1115

1175

1178

1190

1160

1154

1102

1242

1245

1257

1230

1221

1246

1309

1312

1324

1297

1291

1306

1370

1373

1365

1365

1361

1360
1440
1443
1446
1425
1422

1431

1510

1s11

1516

1492

1492
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ACM POL

ACM POL CDS

qaq Cds ->
CONSENSUS
SIVAGHTYO

SIVAG141~5

SIVAG143

SIVAGM677

CONSENSUS
5 I VAGHTTO
SIVAGH15S

SIVAGH3

SIVAGU677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGM155

SIVAGR13

SIVAGU67;

CONSENSUS

SIVAGWI’YO

SIVAGH155

s I VAGM3

SIVAGn677

CONSENSUS

SIVAGMT’TO

SIVAGM155

sIvhGn3

SIVAGH677

CONSENSUS

SIVAGHTYO

SIVAGH155

SIVAG143

SIVAGM677

CONSENSUS
SIVAGUTYO
SIVAGM155
SIVAGM3
SIVAGH677

CONSENSUS
SIVAGHTYO
S1VAGM155
s 1VAGH3
SXb,\G14677

Ctmsmsus

SIVAGMTYO
SXV’AGU155
S 1VA(W3
SIVAW46”17

7TG?GG~~?TTGGCCATATG? ?AAGACAATGTCCGGMCCMG7AA?A??A?ATG7?T?AAaTGTGGa
T--T--A---T-----------CA---------------------G--A-CA-A---TC-A--G-----A

A----- A
------A--G-TG-G---GT-G--A-----G

G--C--A---A-----------GC . . . . , . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

pol orf -z
AAaccaGGqCActTAGCAAAAGAcTGCAq7 ?7qGGACAGGt?UTTTTTTAGGGTATGGcCggTGCaCqG
--ATTG--A--CC----------C----Gs ..G-------TG-----------------A-GG---ATG-
..GCCA.-G..CT . ..---..--.C-- -.GO , .G-------TG -----------------C-GG---ATG-

--ACCA--G--TC----------’C----G. ..A-------TATG---------------C4G---ATG-

. . . . . . . . . . . . . . . . ------- c ----AGAAT-------CA-----------------C-AT---GGA-

G7gCtMCCaAGWTTTTcccqc?qc7ActcktGq~cqGaaccaaqcGcqCCccCtcCaCCqagca ?
-GG-A----G ---------CCCGCCGCT-CTCTT-GWG-MCCGAGT-~--TC-TC-A--~GCGG
-GA-A-----A --------- CCCGCAGCC-CTCTT-GGGCG-AACCAAGT-CG--CC-TC-A--~C~
-AG-G-----C --------- CCCGCCGCT-CTC’TT-GGGTG-AGCCAACT-CG--CC-TC-A--GAG ,.,
-AG-G-----A --------- GTGCAATAC-GAGGA-ACACA-TTGGTCTG-AA--AA-AG-C--CCCUT

c?=?acacC?7ACGAccCaGCmmGCTCCTgCAGCAtTATGCAGAqU7GGq~A~CaacTGAG?q~g

CACCACCC-.A-----C--A--------------G-----A--------G--A--GA-A-UC----GG-G
CTCTACAC..T-----C--A--------------G-----G--------G--A--GA-A-m----U-T
. . . ..TC-A-----C--T -------- -..--.G. . .. . . . . . . . . . . . . . . G--~.~ AGT.---GG .A

GG~CAG-T-----T--A-..------------C-----G--------G--G--AC-G-GCC----AG-G

cAtA7qa?aaA?cCacc ?qcaa7q~LccqqAttqqaccGAGGqaCaTTCtTTGAaCTCCCTCTTTG~G

C-A-A~GGA-X-ACCGGCMTG--TCCGG-TTWA~----GATA---T----A--------------

C-G-ACAGU-CC-CCCAGCGUC--TCCAG-TTGGW----GATA---T----A--------------

C-A-G~-AC-ACCAGCAGTG--TCCCG-TWACA----GATA---T----A--------------
G-G-tiGUC-~-MGGMCAG--GGAGA-AGMGTG----ATGT---C----G--------------

c- gag

aAGACCUTaAa?acaqt tt?cATAGaAGGt ??ccCc7Ttaa?GCaCT ttTAGAtACaGGqGCAGATGAc

A--------A-AGACAGTGTAT----A---GGTCC-CA-TMG--AC-GC----C--A--G------- C

A --------A-WACCTGTATA----G---WCTG-CG-TUG--AT-AT----T--A--G--------C

A --------A-WCAGTTTAC----A---GGTX-CA-CAGA--AT-AT----T--G--G--------T

G--------G-UCUGTCATC----A---WCGC-AG-GCAA--CT-GT----T--A--A--------C

AC7AThAT7aAaGAaa?aGAt7TaCAaTTatcaqqa???77?cCATGGaqacC?~aaTa7TAGG7GCcA

--C--A--TA-WT-TT--A--A--A--ATCAGGT. . . . ..C-----ACAAAC--AG-CA----G--C-
--’C--A--AG-TACAATA--A--A--A--AAGGGGA. . . . .. ’C-----AAAAAA--AA-AG----A--A-
--C--T--hA-AGCAGTA--A--A--A--ATCAGGA. . . . . .A-----~U-M--U-M----G--C-
--T--A--TC-A--~G--C--G--C--TCCCCCACA~WC-----CGTT-C--~S-AG ---A--T-

T7CGaGGaGGqcTtaAcGTa~~aTATaatqat 777qAAGTA7aAtTqGAaGA?AAaATt tTqAqaGG

-A--A--A--CC-TA-T--A-----A---tiCGACAGu-----M-A-A--A--T--A--TT-G-GA--

-T--G--A--GT-U-C--A-----A---GATMTGTAG-----CA-T-G--A--C--G--AT-A-GA--

-T--A--G--AC-CA-T--A-----G---AGTGATAGGG-----AG-T-G--A--C--A--TT-G-GA--

-A--A--A--GA-TC-T--C-----A---CAGGGGGTAC-----CA-T-G--G--~--A--CA-C-CC--

aaCaaTa7TqaTAGGA??aACtCCtiTcUtATaATaEaAG~t7TttTaOCcC7qGCAGqaqccaaa
AA-U-AT-CT ---..-GCA--T--C--T--T--A--A--T-----TT-GC-G--C-CG----TGXCCCG

AA-AG-CC-CA-----GCA--T--C--C--T--C--A--h-----CT-TT-A--C-AG----GACKCAAA

GA-CA-AT-GA-----TCC--T--A--A--C--A--T- -A-----TA-AA-CA-GAGCCAAAGAGCCAAA
CT-AA-TC-AA-----Ac;T--A--A--C--T--T--A--A-----TA-TT-A--T-A(;----G(:KiGAAA

23

70

1

31

24

09

137

74

9s

77

154

207

144

165

147

217

277

214

229

217

2s1
347

2f14

299

287

342

417

354

369

357

400

4s1

418

433

427

464

551

400

503

497

529

621

550

3“13

Sfl’t
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ACM POL

CONSENSUS TTAGTaATGGGacaa?T7TCagha?aaATtcc??ttiC7cctGTa?aatTaU7GUGGGgctaqaGGAC

SIVAGMTY~ ----- -----ACMT-A--AG~--TCCTGTC--ACCT--C~T-G--G------GCTC=----A

sIvA~!1L55 ----- -----KUT-G--GCAGACA--ACCtiTC--CCCG--ACGCT-A--G------GCCAU----G

SIVAGM3 ----- -----TCUC-G--AGUCU--TCCCATT--CCCT--GWT-A--A------GCTAGA----A

SIVAGH677 T----- -----AGTTC-A--TAGT~G--TGAS~--W--AC~C-A--A------~WT----

CONSENSUS CtcgatT?AaaCUTGGCCccTcTCLAaAGAaM4T77aAGC?tTaca?~TaTG?aa7caAtTaGA

SIVAGPl~O -CTGTG-A-GA--------TC-C--T-A---G--G--%A---TT-ACAG-----A--TTCCCA-T-A--

SIVAGU135 -ACGP.T-G-AG--------AC-C--T-A---A--A--WT---CC-GCM-----T--CWC-T-A--

SIVAGU3 -TTTCT-A-U--------CC-C--C-A---A--A--W---CT-ACAG-----A--TGACCA-T-A--

SIVAGH671 -T~T-G-U--------CT-A--A-G---A--A--~---TT-UCA-----A--CMCA-A-G--

CONSEN$US ggA?GAaGGW?Taag?Aqg?TffiGaG~GAaUTflaTA&tACaCCAqT7TTttgcATUa~a

SIVAGHTYO GC-G--A------A-CAGT-GAG----A-----A---G-A--C--T--C---A-A--TTGC----A---G

SIVAG!4155 GG-A--A------T-~GC-GGG----G-----C---G-A--C--T--A--&-A--CTGT----G---A

SIVAGM3 GA-A--A------A-TAGC-AGA----A-----G---G-A--C--C--T---G-G--TTGC----A---A

SIVAGH677 AG-G--G------T-ATCT-GGA----A-----A---C-T--T--T--A---G-G--TGCC----A---A

CONSENSUS ti?GAc~atCaCA?TGGAGaATGcTaGTAGAtTT7A~GAacTaUcUa~7ACaCUGA7TT7TTtG
SIVAGMTYO --G--C--AT-C--G-----G---C-A-----C--T--A--GT-h--T--G--A--C-----T--C--T-

SIVAG14155 --A--C--AT-A--G-----A---C-G-----T--C--G--AC-C--C--A--T--A-----C--C--T-

sIvAGn3 --A--C--GA-A --A----.A-- -T-A-----T- -T--G--AC-A- -C--A--A--A -----T--T--C .

SIVAG14677 --G--T--U-A--A-----A---C-T-----T--C--G--AC-A--C--A--T--T-----C--T--T-

CONSENSUS AaGT?CAttTaGG?ATaCC?CA?CCAflaGGgLTaaa?AA?AtGAagcAaATaACaqT7?TAGA??TaGG

SIVAG14TY0 -A--G--AT-A--G--A--C--C--- G-A--AT-AAGA--T-GACGGC-G--A--ATGTA----TG-A--
SIVAGH155 -A--C--AT-A--T--A--C--T--- G-A--GT-MAG--T-AGCAAC-A--A--CTGTG----TG-G--

S I VAGM3 -A--A--GA-C--C--T--T--T ---T-A--GT-CGAA--T-CGGCAG-A--A--ACAAA----CA-A--

SIVAGU677 -G--T--GG-A--A--C--T--C ---G-G--CC-TCAG--A-AGCAAC-A--C--ACAAA----CA-A--

CONSENSUS ~tGCcTATTATtc?ATACCAtT?qa?ccaqAqTTtffiaMaTACACaGCtTTtACcAT7CCt?CaGTa
SIVAG14TY0 A--C--C------TCC! ------T-=ATCCM-T--T--G--A--T--T--T--T--T--T--TA-A--G
SIVAG14155 G--T--A -.----AGC--.---c-~ATCCTG-G--T--A--A--C.-A--T.-c--C--c--TA-G--A

SIVAGM3 G--T--C ------TCA ------T-AGACCCAG-G--T--A--G--T--C--T--T--C--T--AT-A--A

SIVAGH677 G--T--TCA----TCA ------T-ATGCUGG-A--C--A--A--T--A--A--T--C--C--CT-A--A

CONSENSUS UtUTca?GG?CCaGGqAt7AG7TATCAtTTcU7TGtCTtCCqCA7GGaTGGU?GGATC7CCtACaA

SIVAGHTYO --T--- CAG--A--G--G-GT--G ----- A--C--C--T--C--G--A--G-----A-----T--T--A-

SIVAGM155 --c--- GAG--A--A--C-TA--A-----A--T--T--C--A--G--G--C-----G-----C--G--A.

S,[VAGM3 -- ---CAA--G--T--T-AT--AT -----G--C--C--T--T--A--A--A-----G-----C--A--T-

SIVAGH677 --T--- ACA--G--A--G-TA--G-----G--C--T--T--G--T--G--A-----A-----T--T--A-

CONSENSUS TLTTcCA?AA7ACaGCAqCa7?cATT?TaGA?GA7ATaMaA7 iqActta??a7cqcTaaccATTGTcCA
SIVAGMTYO -C--C--T--T--ATCCG-ATCC ---T-G--G--A--A--A-CTTGCCAGCACGAACCAACC-----A--
SIVAGH155 -T--C--A--C--A---T-AAM ---C-A--A--A--A--G-ATG-AT’TAMACGACGGCCG-----C--
sKVAGHI -T--T--C--C--TTCCG-TTCC--- C-A--A--A--A--A-GTTAAAACCCCCAACCAGCC-----G--

SIVAGH677 -T--C--T--T--AAACG-AAAC ---T-A--G--C--C--A-CACTCCTGCGTGAGAAACAA-----C--

CONSENSUS aTACATGLAtGA77TaTGGqTaGqqTC7cIfiaqAaqAtGaac7cAcqCATqAtca7?t7GTAqAa7aacTa

SIVAGHTYO A--------T--TT-A ---G-A-GT--TC-AZ-ti-T-AACAC-CC---G-CUATTA---G-ACAGT-A

SIVAGM155 G--------T--CC-C ---G-A-GA--AC-AG-AG-ti-GTCCA-AG---G-TCAGCTA---C-AACAC-T

S IVAGH3 A ---..---T..cC.A-- .G.A.GG--TC-GG.AC-T-AATAC-CG---G-TCGGTTG-- .G-ACAAC-A

s1VAGM671 A--------C--TT-G---T-G-CG--AG-Cc-TG-T-AGACT-CA---A-TCuCAG-..G.CATAG-A

CONSENSUS AGfiAdqAaatT7cAdG7 7t,tiqGGat TAGAAAC?CCA(;Ac!AAqAA7qTqCAaA7AqAACCaCCtTatGAqT
sIVAGMTYU --A-cA-AAT-AcAA-cCT(;Ci--CT---.---C---- -A--G--CA-G--A-A-G----A--T-AT--(;-

!ilVAGH15!I --G-AT-GAT-G(TAA-AATGG--AT- ------A-----(:-- A- -GG-G--(;((:(T----T--c-TT--(;-

:;lVAGMI --A-TG-AAT-AA(;T-(:(:1’(;(;--A 1’-------A-----C--rA--AA-A--C-A-A----A--T-AT- -r;-

:;IVA(;M(II I --A-AI;-’I’1;1’-(;TATAAAAAAI--’I’I:-- -----(:----- (:--l;--A(1:lA--A-(;-(i----(i--~-(;(;----

591

691

628

643

637

654
761
690
713
707

719

831

760

703

777

783

901

838

853

847

a42
971

9oa

923

917

907

1041

97a

993

9a7

967

1111
1048
1063
1057

1025

llal

1110
1133

127

lon7

1251

Ilaa
1203

1197

1151
IJ21
IJ!III
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!:1,1

1.(:.7
MAY 91



ACM POL

CONSENSUS GWTGGGaTA?WtTqcqgCCtcA?MaTGGaaqaTaa?cAgaATAgMCTagagqac???aMGaaqA
SIVAGHTYO -------A--c ---C-TTGG--TC-C--GAACGAAGCAGAC-GC---C--C-GGAGGM. ..A---ATG-
sIvAGt4155 -------A--T ---T-ATGG--TC-T--A---AAGT-ACAA-GT---G--T-AGAGAAG. ,.A---AAC-

SI’:SGM3 -------A--C--- T-GTGG--AC-C--CAGACMGC-GCC-GT---G--T-AGUGAC . ..A---AAG-
SIVAGM677 -------G--T ---T-GCAT--GA-T--A---ACCA-TMC-M---G--T-ACCCCCCTTAG---UG-

CONSENSUS ATGGAC?GTaUtqAtaTaCAqAa?tTaGTaGGqaaacT~TTGGGCAqGaCAatTtTAtCCA~acTt
SIVAGP4TY0 ------T--C--lG-CA-C--G-AGT-A--T--GWC-----------GCA--AT-G--T-----TC-T
SIVAGM155 ------A--G--TG-TC-T--G-MT-G--A--WT-----------GCA--AT-A--T-----AT-G

s IVAGM3 ------T--A--TG-TA-A--A-~C-A--G-.-WC-----------GCA--GC-T--C-----AC-C

sIVAGM677 -----.A--A--Cm-A-G--G-A~.A--A--AGTTC-- .--.----.AG~-.AA-T--AA----AA-T

CONSENSUS A7aACaAaAaacatcTGtaaqtTaaTtAqAt??GGaU7M7~?7Ta?TA~aqtaqTAqcaT=ACa7
SIVAGMTYO -AG--A-G- . ..ATA--CUGT-M-T-C-GGA--A--G--A--TC-GT----GCTAG--GCT-----AC
sIL’AGt4155 -GA--A-A-AATATC--TAAGACAT-G-G- . ..--A--G--TT-AT-CGTGG-GUTCC--GU-----CC
SIVAGM3 -GA--T-A-AACTTG--TAAAU-C-G-G- . ..--A--A--CT-AC-AACAG-ACCAAG-ACC-----AG
SIVAG14677 -ti--C-A-CATACC--TGCCGTGG-G-G- ... --G--G--G--CC-CC----AAG--GTA-----AG

CONSENSUS ?nGAqGCAGAaWaGAaTAcqtaqAaU?aaaGaGATccTaaAaacaqaaCA7GUGaACcTAtTAt?a
SIVAGHTYO CT--G -----A--T--A--TGCAG-A--TGCA-A---TC-TA-MCAGU--G-----A--C--T--CM
SIVAGM155 CA--G -----A--A--G--CGUG-A--CUG-A---E-U-UCAGAG--A-----T--T--T--TGC
SIVAGH3 AG--A -----A--A--A--TCAG-A--CW-A---CT-M-MCUM--G-----G--C--C--CM
SIVAGF1677 U--G ----- G--A--A--TUGA-C--TCM-G---K-GC-GGWCA--A-----A--A--C--TGA

CONSENSUS aCCaqqaAaAcccaTtAq?GCAqCAGTaCAtUa?taGtAG?aGGqCAaTGGa??TACCMTTCAaqCAa
SIVAGHTYO A--AGGA-T-CCTA-T-GG---G----A--G--ATTG-A--GA--A--G---AGT----------M--A
SIVAGH155 A--AGM-A-CCCC-T-GG---G----A--G--ATTA-G--AT--G--A---TCA----------AG--G
SIVAGH3 A--AGGA-G-CCCA-C-GA---G----G--A--ACTA-A--GA--T--A---AGT----------AG--A
SIVAGM677 C--TCTC-A-GMT-A-TA---A----T--A--GCM-G--M--G--A---ACA----------CC--A

CONSEN6US GAa~acaAqT?TTaU7GTaGGaAaaTactCctiflA?Aaa?acACtCAtACcUTUq?T7cGt?tat
91VAG14T% --A--ACA-G-C--G--A--A--A-U-ACA-C--G--A-AGMC--C--T--A-----AC-TC-CACAT

SIVAGM155 --A--AAA-A-C-..A--G--A--G-AG-TCG-C--A--G-UGCT--T--C--C-----GT-GC-TGTAC

s IVAGM3 --G--AcA-G-A--A--A--A--T-fi-ACA-A--G--G-Uc--T--T--C-----GT-CC-TGTAT
S1VAGM677 --A--GCC-G-A--A--G--G--A-M-ATG-C--G--A-GAGM--T--T--T-----TC-M-GACTC

CONSENSUS TaGCaqqatTaGTaCA?UaaTttGtUaGAaqCtcTaqttATtTGGGGaaaatTaCCaqttcT?qUCT
SIVAGHTYO -A--TGGTT-A--G--G--GA-TT-C--A--AG-TC-AGTT--T-----GATAT-A--AGTTC-AC----
SIVAGM155 -A--ACGAG-A-- .\--G--M-AG-G--A--GG-CC-AGTA--T-----ACMT-A--CACTT-%----
S IVAGM3 -C--AGGAT-A--A--A--AC-TT-T--A--AT-TT-AGTT--A-----AGAGT-G--ALTCC-TG----
SIVAGM677 -A--ACACC-T--C--A--AA-CT-T--G--AG-AC-TACC--T-----AA~C-T--ACGAG-AC----

CONSENSUS CCCalTaCAqA~qAR77ATGGGAacaaTGGTGGqcqGA7TA7TGGCA7GTaaq7TGGATlCC7~aTCG
SIVAGUTYO ---GA.A-.A-GAG.GGT. .-...GCAA-..---GCG-.T- -C.-..-G--MGC.. .--T-=C--A---

SIVAG?4155 ---AG-G--G-mG-CAC------ACAA------GCA--C--T-----A--CAGT--.-.A-.C.-A---

S IVAG143 ---M-A--G-GGG-AGT------ACM------GCT--T--C-----G--MGT-----T--A--C---
SIVAGH677 ---AG-A..-C-AGA-MC------TkTG------CAG--c--T-----A--ATCC--.--A--A--A-..

CONSENSUS GA7TTTGTcAG7accCCaCcc7TaqTaAaatT7T(;GTAtaC7?T?acaMaMCCcAT?cca?t7GA7G
SIVAtlHTYO T‘- '----C--CACC--A-CTT-GC-C-UC-A-----CA-AT-MqA--A-----C-.ACCCma--a.
SIVAGH155 c‘- '----C--=TT--G-CCT-AG-A-CTT-O-----TA-AC-OACT--G-----C--CCCGGw-.a.
SIVAGM3 A-- -----C--TACC--A-CCC-AG-A-MT-A-----TA-CC-GACA--A-----C--ACmG--A.
S1VAGM67”) --G----- T--CACA--A-TCC-AO-A-UC-a-----TT-CT-AGTA--A-----A--CMGm--A-

CONSENSUS AtGT7TAcTATC;T7r~atGGaciCat.qtaa7Ac~Aaa7tC4AaaqaaGGaAAaGCAGGaTAt4Tc?(:4eA4t.a
!lrVAGHTY() -C--T--C-----A. . .--A--AT(~CAA(:-(;-AATT-A-AA(;AN--A--A-----A--CA-CT-AC .ATA
:;1VAGH155 -T--c-- :-----A(:AT--A --(: T(:TAAT -(; -(”A(;T-(; -AA(;A( ;--A--A -----C--CA-AA-(’C-ACA
!llVA(;Hl -T--(’--(;(;AT-A;(;AT--A-- TTr:TAAT-(;-AATT-A-(:(:l;AA--A--A----.A-.TA.(:A.A(:-ATA
‘;lVA(;Mhl I I’--Y 1’ -l; (:A1’ .(; ,A(:l”A’1’(”(’ A (;I’!:R-(: .AATTA--T--IA-----A--T(: -(;T-A(:..(:AI:

1215

1308

1325

1340

1337

1283

1458

1395

1410

1407

1343
1525
1462
1417

1474

1406

1595

1532

1547

1544

1469
1665
1602
1617
1614

1529
1735
1672
1607
1684

1397
1005
1742
1157

1“154

1650
ld75
18)2
1027
1024

1715

1943
1002
IU97
1094

[.(:-a
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ACM POL

CONSENSUS aGGaMcaaAGagTagaaaaatTAGWcACaACaM?CA7CMGCagUtTaACaGCcaTaMaATG
SIVAG~TYO C--A ---CAG--AG-AG~CAT-------C--T--C--T--G-----U--T-A-CA--TA-A--A---
SIVAGM155 A--C---CM--AG-ACMCAGC-------C--A--A--T--A-----TG--C-G-CA--CA-A--A---

SIVAGM3 T--G ---CM--GG-GG~T-------T--A--A--C--G-----AG--T-A-TG--CA-A--A---
SIVAGH611 A--A---AGT--U-TAGGG~T-------C--C--T--C--A-----AG--T-A-CA--AG-T--G---

CONSENSUS GCacTflA7GA?AGtGGqcctMLGTaU7ATAGTaA~GAtTC?CMTATGcaATGqqtATaTTqACaG
SIVAGHTYO --TT-G--A--C--T--GCCT--T--G--C-----A-----C--T-------CA---GGA--T--G--A-

SIVAGH155 --CT-G--G--T--C--CCCT--A--C--T-----A-----T--A-------CG---GGC--A--G--A-

S IVAGH3 --AC-A--A--T--T--GCCT--T--A--C-----A-----T--A-------CA---GGA--A--A--T-

SIVAGH677 --AT-G--G--C--T--AM--T--A--T-----C-----T--T-------TA---UC--C--G--A-

CONSENSUS CacaaCCcacad?AGTqAcTCaCC7tTAqTaGAaCA&T?ATAqcactaaTq7TacAaM7aaacagaT
SIVAGt4TY0 -ACAA--CACAC-A--- G-T--A--AT--G-A--G--A--'T---GCCTTAA-GA-AC-A--GCAAChAA-
SIVACU155 -ACAG--CACAC-G ---G-C--C--AC--G-A--A--A--A ---GCACAGA-GG-AC-G--AGAAGCCA-
SIVAG143 -CCU--CACAC-G ---G-C--A--CT--A-A--A--A--T ---GCACTAA-GG-AC-A--ACATCAGA-
SIVAGM677 -ATGT--ACAGG-A--- A-C--A--CG--G-G--.%--G--A ---CUGCCC-AA-GA-A--GAGGCAGG-

CONSENSUS ?TA7tTqCAaT~GTACCaGC?cAcUaGGqATAGQa=cUTqa&GA?ATA=t-tTAGTaAG7aAa
SIVAGMTYO A--TT-G--G--------A--AC-T--A--A-----A--A---GAG--G-----T---T----G--TA-A
SIVAGM155 C--TC-G--A--------T--TC-T--A--T-----G--C---GU--A-----C---T----A--CA-G
s IVAGM3 A--CT-G--A--------A--AG-C--A--G-----A--C---G~--G-----T---C----A--TC-A
SIVAGM677 C--CT-A--A--------A--TC-T--G--G-----A--C---ACA--A-----T---T----A--CA-A

CONSENSUS GGaaTtAGaa?aaTttTaTTctTaGaaA7aATA~GMGCaCAaGAagAaCATGaaAqqTA7CAtAatA
SIVAGMTYO --CA-T--MGAG-TT-A--CT-A-ti-M-----------T--A--U-G----~-GA--T--T-AT-
SIVAGW55 --AG-T--MGM-AT-G--CA-T-GC-GG-----------A--A--AG-A----AT-GG--T--C-GT-
SIVAG143 --GA-G--GWA-TT-A--TT-A-M-M-----------C--G--GG-A----M-GG--C--T-AT-
sIVAGM677 --M-A--ACA~-CC-C--CT-A-AT-GA-----------A--A--TG-C----CA-AG--C--T-AC-

CONSENSUS AtTGWgaAa?cTaGcAgAcacaT?TGG??TaCCaaAdTaGTaGCaMGA7ATaGTaGCcatqTGtCC
SIVAGF!TYO -T---- U-ACC-A-C-G-TACA-A---GC-T--AC-A--A--A--A-----G--A--G--CATG--T--
SIVAGH15: -c---- GA-ATC-A-C-G-CACA-T---AT-G--AC-A--A--A--T-----A--T--A--WTG--C--
SIVAGH3 -T---- =-ACT-A-C-G-CACT-A---GC-A--AC-A--T--G--A-----A--A--A--CATG--T--
SIVAGU677 -T ----GA-GTA-G-T-C-GGU-T---AT-A--TA-T--A--A--A-----G--A--A--GGCA--T--

CONSENSUS aMTGtCAaaTMaaGG?GMCCa?tqCATGGaCAaGTaGAtGCaTCaactGqa?taTGGCAqATGGAa
SIVAQMTYO A-----T--AA---AG--A-----AGTG-----A--A--G--T--C--ACCT-GMCA-----G-----T
SIVAGH155 A----- T..AG--.M-.G-. . ..AATA ----- A--A--T--T--T--GAGTGGGGCG-----G-----C
S1VAGM3 A-----?--GA---AA--G-----AGTC-----G--A--A--T--C--GCCA-GGGTA-----A-----C
S1VAGM677 C---.--C--M---GA--A-----TAAG-..---A--G--A--C--C--CATT-WCT-----G-----C

CONSENSUS TG7ACaCATtTAGAAqqaMaqTa?TcATAGTaGC?GTcCATGTAGCCAGT~aTTcATAGAAGCAGA7(;
SIVAGHTYO --T--T---C -----AAA--AG-AG-C-----T--G--C ---------- ----A--c-- ----.----A -

SIVAOH155 --C--A---A ----- (XA--AA-AG-G-----A --G--C ------------ --G--T-----------G-
SIVAGH3 --T--A---T ----- GGC--C&-AA-C-----A--C--C--------------A.-C----- ---.--A-
sIvAG1467v --C--C---T -----GGA--AG-TA-A-----A--A--A--------------A--C---------- -G-

CONSI!NSUS TtAT7CCtAG?GAAACaGG7AAaCA7ACaGCAaAqTTt, ?T?tTAAaaTacTa7q7AGATGGCCcaTaAc
s1vAa14TYo -C--A--T--O -----A--A--A--A--G--- A-O--TC-AT-A--AACAOAUTUTA-------TA-A-C
SIVAGM155 -T--C..G..G--..-A. -A--A--o-.A-..A-C.-C,t.G~.A.-hA-u.AGaA-.-.....CA.C-C

S IVAGM3 -T--A--T--A- ---A--o--A--A--A ---A-A--TT .AT-A--GACAAAGTGCA-------CA-A-C
S1VAG146”17 -u--C--A--A - . . ..T..a-.(G-.G..A- ..G.C.-TC.(;C-(;-.A(a.r-r -AGcA-..--.--AG-G-A

CONSENSUS aCA7[!TaC.A7ACAGA?AAT(;GACCaAA7TTtACcTCt.f:A?qAa(;T?GCd(;~daTqTG?Tli(;TGG(:GAAAA

SIVA(;HTW) A- -CT.-A--(:--A--(:----- (:--l’--(:--T--C--(:--A(;-A--(;- -A--AA-A--T ------ --A--A

GIVA(;Ml\’I T--(’(!-I:-- T--A--T-----A--A--T--C--T--l'--(:[:-A--A--T--TA-(;--(:----- ---A--I;
!: IVA(; M) [.-.. AI’-I;--A --A- -I. -----A--I.--T- -T--(i--A(i-A(A-A--A--A--AA-f;--T--- -----A--A
!ilVAf:MI,/ I A.. .~lA.[,-T,..T..~ . . (’- A..(: -I’..(. .Ii. -( IA. T,. (;. -A. ... ;[; , ;-. HI.,_..--. ..~..,,,

1047
20s2
2022
2037
2034

1912
2152
2092
2107
2104

1977

2222

2162

2177

2174

2042

2292

2232

2247

2244

2109

2362

2302

2317

2314

2174

2432

2372

2307

2304

2239

2502

2442

245”1

2454

2305

25”1?

2512

2527

2524

2367
2642
2502
259”1
2594

24.10

)112

.165,1

.’1, [, I

.’ 1,1,4
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ACM POL

CONSENSUS
SIVAG14TY0
SIVAGM155
SI VAGM3
SIVAGH677

CONSENSUS
SIVAG14TY0
sIvAGn155
s IVAGM3
SIVAGH677

CONSENSUS
SIVAG14TY0

SIVAGM155
sIvAGn3
SIVAGM677

CONSENSUS
SIVAGHTYO
SIVAGH155
s IVAGH3
sIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGHTYO
SIVAGH155
SI VAGH3
SIVAGH677

CONSENSUS
SIVA9HTY0
SIVAQM155
s IVAGM3
SIVAGH677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAG14153
SIVAGM3
S1VAGH677

aTaGAaCAcAC?ACaGGt 7TACCaTATAAcCCaCA?TCaCA?GGatct aTAGAaAGtATGMcAaaCA? t

A-T--A--A--A--A--TA----A -----C--C--T--T--A--AACCA----A--C-----C-AG--AT
G-A--A--C--!\--G--GG----A-----T--A--G--C--G--ATCTA----A--T-----C-U--AT
A-A--A--C--C--A--TG----C-----C--T--A--A--A--CTCTA----G--T-----T-U--GT
A-A--G--C--C--T--U----T-----C--A--G--A--G--TAGTG----A--C-----C----GC

TaUaGAtATaATtgqq_T~~UTGA?TGtcAatatacaGA7aCAGCAGTaCttATGGCktqcca
-A--A--G--A--TGG~-------------T--CC-ATATACA--K-------A-TG-----TTGCAT
-G--A--G--A--TG=-------------C--TC-ATATACA--ti-------A-TT-----CTGCCA
-A--A--A--A--TGGGA -------------C--TC-ATACACA--M-------A-TT-----ATGCCA

-C--G--A--C--CTCTC-------------T--TG-~UTTG--GA-------G-m-----TAC=A

caTtCACUTTTTWWGG~UTAGGWCqctaaC??ctGCAGAqAGA7TaaTtMTATqaTa

AC-T --------- ------------------ -.--- ACAGA-TTCA-----AA--C-AA-T-----U-A

CA-T --------- . . . . . . ..- . . . . . . . . . . . . . . GCTAA-AGCT-----AA--C-AA-A-----GA-A
CA-C --------- . . . . . . ..- . . . . . . . . . ----- GTTM-ACCG-----AA--T-AA-C-----GA-T
TA-C --------- --------- . . . . . . ..- -.--- TATCT-TAGT-----GG--T-GG-T-----GC-A

ACaACACAAtTAGMaTa tA~77tcTACAAAcCaAAAT7CUAAAAT'TTTtAAT'TTTAqaGTCTAC'TACA
--A---.--T-.---A-CC-ATATT------C-A----T---- -------A-------GA ----------

-- ------ -----A-CA-CACTC..-----C-A----C-----------G-------GA----------A T
-- ------ -----T-AC-ACACC------C-A----T-----------A-------GA----------T T
-- ------ -----C-U-TACTC------A-C----C-----------G-------AG----------A c

GAGAAGGq.\GAGALCCtGTqTGGAAaGGACCaGaaCta 7TaATaTGGMGG7GAAGGcGC 7GTqGTctT
------- -----C--T--G-----AG --.--G-CA-MT -A--C--..-----G -----A--A--G- -CC-

------- -----T--A--G-----G-----T-CT-=-G--C--------A-----C--G--A--TC-C
------- -----T--T--C-----A-----A-~-AGT-A--T--------G-----T--A--G--CA-G
------- -----T--A--G-----A-----A-CG-GAC-C--C--------A-----C--G--G--M-T

vlf cd- ->
cU7GaaGGtqaaGAlcTaUqGtaqC&CaAGaAGq~a~?UahTEAT&7GAtTATGaacc&qA
C--G-AC--MGT--CC-A--G-TWTA--A--A--G--A--T--A--T--T--G--T----UCCC-A-
C--G-U--TGU--AC-G--G-TAGTT--0--A--G--A--A--A--C--A--A--C----AGCCA-G-
C--A-GA--TGTG--AT-A--A-UTAC--A--A--G--A--A..-A--T--A--G--T----UCCA-O-
T--A-AG--GGW--CA-C--G-TffiTC--C--G--A--G--T--G--T--C--A--T----W~0-G-

aAM?A8TGGqTtaTGAG 7qTaaa7TGGAaGGTqac ?GaGqaqaLqATaAa ?A7ATGG7?GGGGATAGT7

c ---G-G ---G-U ----GG-GACG----A ---ACCA-G-GATCTG--A-C***

2494
27~2
2722
2737
2734

2561
2852
2792
2807
2004

2627
2922
2062
2077
2074

2692
2992
2932
2941
2944

2736
3062
3002
3017
3014

2s22
3132
3072
3007
3oe4

2010
3106

A---C-T---G-GA----AC-t:ACC----A---GCAG-A-GAAGTG--C-CC-A----CA---------* ● - 3144
A---G-A---G-GA----AG-AACT----A---~CG-A-GAGCTG--A-C*** 3141
A---C-A ---A-AG----AGTAGTA ----G---TCACA-AGGCAAAA--A-GC-G----AG---------G > 3174

I.c.lo
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AG14 VIF CDS

pol Cds ->

CONSENSUS ATGaaccaAqA~?AaTGGqT?aTGAG?qTaac7TGGAaGGTgcc?GaGgaqcEqATaAc?AtiTGGc
SIVAGMTYO ---UCCC-A-C---G-G---G-U----GG-GACG----A---ACCA-G-~TCTG--A-CT-A----C
SIVAGM155 ---AGCCA-G-A---C-T---G-GA----AC-CACC----A---GCAG-A-mGTG--C-CC-A----C
SIVAGM3 ---UCCA-G-A---G-A---G-GA----AG-MCT----A---GC~-A-~GCTG--A-CT-A----C
SIVAG14677 ---GAGAG-G-A---C-A---A-AG----GG-AGTA----G---GTCA-A-AGGCm--A-GC-G----A

CONSENSUS a~GqATAGTgwaTA?LqGATgA~aa?AqaaA?LTqaaaTGG?AaTA?a?aaL#AtTacCAaaTtac
SIVAGMTYO AG--A ----- C-GA--TTG---G-MCM-GM-TT-W---A-C--TTATATG--T-AC--U-TAC
SIVAGH13S AG--G-----T-GA--TTG---G-AT~.G~..TC-*---G-A--C-TG--T-AT--~-CAC
SWAG143 U--G-----G-GG--CTG---G-WCT-GM-AT-AGAC---A-A--TCG~TG--C-AC--~-TAC
sIvAtV4677 GG--G-----G-CT--CM---C-WMT-UC-Ar-=CT---G-A--CAWCAT--T-GG--~-GcA

CONSENSUS aTGGqcaTqqTacACcatgAG7aqaTatqtaATaCCccTaq?aaaAcaTGqaqatiTacatGT?qAt7Ta
SIVAGMTYO A---GCT-GG-X--CATG--TAGA-ATGTA--A--~-AGGM-CA--~--ATGT--AG-CC-A
s1vAG)4155 T--.GCA-GG-Ac--TATG--CAGA-ATGTA--A--CC-CCCAGG-AG--~--CCAT--GG-TA-C

SIVAGM3 A ---GCA-GG-AC--UTG--TAGA-AT~G--A--CC-AGGGCA-~--WGT--ACAT--AG-TC-A
SIVAG14677 A---CAG-TT-W--CTAC--CCAG-TCATT--C--CT-ATCW-GA--ATTAC--AGM--GA-TA-T

CONSENSUS TATtqqcAt?TaaCaCCAqAa?aaGGATGGCT?TCaAc?tATGcaGtaGGqaTAcaaTATqtaaqc?a?a
SIVAGHTYO ---TGGC-TT-~-A---G-GCU--------A--C-CAT---CA-TA--TA--Cm---GTm~mTT
SIVAG14155 ---TGGC-TT-ffi-T---A-ACU--------C--A-CTT---CA-TA--U--CU---GTTAWCTAG
SIVAGM3 -..TGGC.Tc.U.A...G-WG..--...-A--A-CAT---cT-M--GA--CAG---CTMGCUTA

SIVAGH677 ---CACA-CC-U-C---G-MGA--------C--A-GTC---GA-TA--GT--TCC---TACCATCW

CONSENSUS t7qa?7ctaaaTATAq7ACAG~tTaGAtCCtqc7ACMCAGA7aqcaTqATACAt7qtcAtTATTTTA7
SIVAG14TY0 TAGMTCTm----GA------T-A--C--TGCT--------TAGTA-A-----TGGTC-C-------A
91VAGHIS5 T~TGAT~----GA------T-A--T--CAAT--------CTCCA-G-----TTGTC-T-------C
SIVAGH3 OGGATCCTTGG----=------T-G--T--TGCA--------TAGCC-G-----TACCC-T-------C
SIVAG14677 AGGGA. . . . ..----AG------G-A--T--AGGA--------CAGM-G-----CCTAT-T-------A

CONSENSUS ?TGTTTTAcAGA?AGaGCCATCcaacA7GCtcTaaqq~acA7AqqTt7a7cTtcTGtca7TT?ccaGaa
SIVAGH1’YO ‘T-------A---A--A ------CU-A--TC-GAGG--CC-CUWGA-TTGTC-TC--TCAG--TCCA-U
,qIvAGMlS5 C-------C---T--A--- ---ctic-G--Ac-mGG--ti-C-QG-TCATC-TC--TCu--TCC~-GA

SIVAG143 T-------C---A--G ------AGGA-A--CC-ATTG--AC-G-GG-TCACC-TC--TCAG--CCCC-AG
SIVAGH677 C-------C---T--A ------ CAAC-G--TA-CAGA--GG-AGAATACGCGGGCACAACMG-AAG-AA

Vp)( cdm ->
CONSENSUS GGaCAtfiaa7aacaGG7CAGGTACc?TCttTGCAata?tTaGClcTacTtGCacAtcaAUTGKaTCA
S1VAG14TY0 --G--T--AAGCACA--A-------CA--TT----GTACC-A--TC-GC-C--AC-TCA-------C---
SIVAGH155 --A--T--ACTUCA--T-..-----CC--CT----ATATT-A--AT-AC-A--CC-TCA-------C---
SIVAG143 --A--C--GAAAACA--A---.,---CC--TT----ATACT-A--TC-CC-T--AC-CCA-------C---
StVAGM6”17 --A--T--A . . . . .. --T-------U--AC----ACTTT-G--AC-AG-T--AT-TAC------- ---A

CONSENSUS GGaA~AGATCC7AGAGAtqcaaqACCaGGaq7aoT6GMATtTGGGATcTaaqCAGGGAGCCqT~GACg
91VA(1HT% .-G--------A.----G~,CMa ---A--A(;AAG-A--- .,- T..-.-.c-Mc, -----.---c,- -----A

sIvAa14155 --A.-------C-----GGAGAG- -.A--AGG&C-A-----T------C,-CAG---------G------(1

91VAUH3 -- -------- -----AGCUG---G--GGAAC-A-----A------T-GAG---------G------Gc c
81VAaM67’1 --A--------A-----ACCTTT---A--ATGGC-~-----C------C-Ati---------A------G

(:ONSENSI)S AATGGCTaaqACA7ATCcTagaa(:At ?TcAAcchqGAaGCcA???tt;CAtTTTGCqtqaqAacTcCT?tt

91VAGMTY0 -------AAG---l’--- T-ACAA--TC-C--C(1(G--G-- G-G(;CT.--GAGArlGACACl-AC-C--GTT

91VAGM15!) -------CAG---T ---G-ACAA--AA-('--(:A-C--A--C:-AACT---T-----CCGA1;-AC-C--ATA

!IIvAGMI -------AA(:---(:---C-A(iAA--TA-(:--TC-(:--A--C-A(iAT---T-----r;c(:C(l-(ic-C--(:TT

$lVA(U4hll -------A(:A---(C ---A(;GA1;(:-1’(: IA--(-(;-A--(--(.-(;CAG---C---- -AAT(:A-c!A-(;- -AAT

64

70
70 .
70
70

120
140
140
140

140

194
210
210
210
210

258
2ao
280
200
200

320
350
350
350
344

3@2
420
420
420
414

447

490

490
490
470

514
560
560
360
540

s 7 “1

610

6’10
r! 10
1,1II



ACM V2F

CONSENSUS CCaAGTATGGU?TA?TGTcaqGA~A7GGaqa?AGa&tqG?AcCCCCATq?tqGWGGGC?TA?t? 638
SIVAGnTYO --A---------C--C---CAG -----A--AGAA--ATGTT-CTCGATG--GCAA--------C--CAA > 700
SIVAGM155 --A-..-------T--T---CAG-----A--GGAG--AGGGA-GAGAGCG--A***--------A--*** 699
sIvAG143 A-- ---------C--T---CAG -----G--AGU--GTCTC-CTCGCTA--G***--------T--*** 699
SIVAGH677 --G---------T--C---GTA -----G--UCG--AC--** 660

l“c-12
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AGM VPX

ACM VPX CDS

vif cd, ->
CONSENSUS
SIVAGt4TY0

51VAGM1S5
SIVAG143
SIVAGn671

CONSENSUS
SIVAmTYO
sIvAGr4155
s IVAGM3
SIVAGM617

CONSENSUS
SIVAG14TY0
SIVAGM155
SIVAGM3
sIvAGr4677

CONSENSUS
SIVAGMTYO
SIVAGM155
s IVAGM3
sIvAGf4677

CONSENSUS
SIVAGMTYO
SIVAGH155
s I VAGP13
sIVAGM677

CONSENSUS
sIVAC14TY0

SIVAGM155
S IVAGM3
SIVAGM677

ATGGCcTCAGG&GAGATCC?AGAW?gcaagACCaGGaq?acTaG.~TtTGGGATcTaagCA%GAGC
-----C-----G--------A--.-.GGC~G---A--A~G-A-----~-----.C-~G--------

-.--C-s.--~---.----A.-.--GGAG~G---A.-~GGAC-A- -.-~--.---C-CAG-. ------

----- ----- -------- -----AGCUG---GGAACAAC-A-----A------T-GAG--------c c c
-----A-----A ------ --A-a.--AccTTA---A--~GGmc-G---m-c------c-AGA. -------

CqTGGGACgMTGGCTaaqAGA7ATGcTaqaaGAt 7TcA.AccAqGAaGCcA7 77cGCAtTTTGGq?qaqA
-G------A -------AAG---T--- T-AC~--TC-C--CG-G--G--G-GTCGAGAG-----GAGAG-
-G------G-------CAG---’f ---G-AG~--M-C--CC-A--A--C-TAT’CCGAG-----CCGAG-
-G------G -------UG---C ---C-AGAA--TA-C--TG-A--A--C-ATAGCGCG-----GCGCG-
-A------G -------ACA---C ---C-CAGG--TC-A--CA-A--A--C-GCA+A?GA----+A?GA-

acTcCTtttCC&GTATGGU7TA?TGTca@GGAt~aqa7AGacAtqqtAccCCcatqatg~aAqq
AC-C--GTT--C---------C--C ---C~-----A--AGTGGTC-TGCATGATGCATGGTG--A-GG

AC-C--ATA--T---------T--T---CAG -----A--GGAG--AGGGAGGhGCATAGCGGAG--A-GG
GC-C--G’CT--C---------C--T---CAG -----G--AGAA--GTCGCCCT-CATGCTAGATGG-A-GG
CA-G--AAT--T---------T--C---GTA -----G--~GG--ATUTUCCCATGGAAGTA’T--G-TA

<- Vif

GccTA?ti?TAtTATtiqatTaGTtCAati?qCTcTcTTTGTqCATTTccG?~TGGaTG? ?GcAG?AGac
-CC--C--A--T-.. -AGGC-A.-A--A- -GG--C-C----.G- ----TC-A-----G --CA-G--A--GC

-CA--T--G--T--- CGCT-A--T--G--AG--C-C-----G-----CC-G-----A--'rC-C--G--AC
-CT--T--A--T--- WT-G--G--A--AG--C-C-----G-----CC-G-----A--CC-C--A--AC

-GC--C--G--C--- AGAA-T--T--GT-AT--A-G-----A. ----CA-A-----7--GA-A--G--AG

tat cds ->
aaCCcTTTqaaCCaTACGA7GAqAEAGalATGGACAAGGqGGAGGaaqa~agqaCg?qtcCCaCCAGG

AG--C ---GM--A-----G--G .----AG-.---..--.G-----CAAAG-~T-GTGTC--A-----

AA--c ---GAG--A-----G--G-----M----------G-----MGAC-AGGA-GTGZC--A-----

AA--c ---GM--h-----A--A---- .GG----------G-----MGAG-AGGG-GCGTA--A-----

GA--T ---TCC--T-----A--G -----AA----------A-----A, ..G-CCCA-CCCCT--T -----

ACTTGat*ms 336

-----AG--- 360

-----Ar--- 160

-----AT--- 360

-----CA--- J51

67

70

70

70

70

131

140

140

140

140

196

210

210

210

210

259

200

280

200

200

326

350

350

350

347
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AGM TAT

AGM TAT CDS

CONSENSUS
SIVAGMTYO
SIVAG14155
SI VAGH3
SIVAGH677

CONSENSUS
SIVAGHTYO
sIvAGm55
SIVAGM3
SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGMTVO
SIVAG1415S
SIVAGM3
sIVAG14677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGM155

SIVAGM3

SIVAGH677

CONSENSUS
SIVAGMTKO

SIVAGH155

SIVAGH3

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGH155

S I VAGM3

ATGGACUGqgflAGGaaGAqCagqaCq?qtcCCaCC~GACTTGa?.tqAacaataca?qaaaCCccTqc
---------GGG---- CA--G-MAT-GTGTC--A ----------AGOG-AGACTATCAGMG--TC-GC
---------GGG---- AA--C-AGGA-GTGTC--A ----------ATTA-ACAATACAGGAAA--CC-TG
---------GAG ----AC--G-AGGG-GCGTA--A --------- -AT’TG-ACUCTCWGCA- -CC-GA
-------- -m . . ----AG--G-CCCA-CCCCT--T ----------- ..C-T . . . . ..AGG. ..--AT-AC

Aq?caTGTAcaAAtAAaTGcT ?TTGcAAAaaaTGcTGTTAcCAcTGtcAqcTtTGCTT7 ?T?Ca?AA7GG
-GkCT---- U--T--A--T-T---C---M--T-----C--C--TC-~-T-----TC-G-U--A--
-~CA----cA- -T--A--c-T ---c---~ ..C-----T- -T-.cC-AT-C -----CT-A-GG --A--

-GCGG---- CA--C--G--C-A---T---TGT-X-----T--C--TC-~-T-----TT-A-ti--G--
-ACCA---- CT--T--A--C-A---C---~--C-----T--C--TG-GC-T-----CC-G-AG--G--

r9V cd- ->
7?TAGGtqTCaccTATCATGcC 7cTAGGAccAGAAGAAAqAaqAttqcT?cq7tT?ATcqcgttCCTgtA
cc ----TG-TACC ------- C-CC-----cC--------G-AC-TTcG-Tc~T.A--TTGGCT---TT-

AC---- TA-TACC-------C-TT-----CC --------G-AZ-TTGC-TCGGC-G--CGCATT---GT-
AT ----TG-TACC-------C-CC-----TC --------G-AG-TTGC-CCGCT-G--CGCTTT---GA-

CT ----AG-GCGT-------T-TC-----U --------A-CA-GCAC-CAAGA-A--CUGAC---AT-

exon\19xon
CaqcAqCAATCCATATCCAcccgt ???ggaaGGqACKCCAGACAACGcaGtaG?GCcAG?aqaAGGTGG
-AGC-C -------------CCUG=GGGU--G--G-----------CC-AC-A--C--GAGA------
-CGC-G-------------TCCGT. ,.GGAA--G--CA----------CA-GA-A--C--AAGA------
-M-A -------------CCCGT. ..GGU--S--A -----------CA-AA-G--C--GAGA------
-GGC-G -------------CA . ..GTTCAGC--A--G-----------GA-GA-G--A--ACAG------

Aqa?AacaGCA?gAqCAaaT77??~7TTtGCAGWWTtTGG???A77~???~tGA?CA??TGG

-GAC-ACA--- ~-T.-m-m**

-AGA-CAG ---U-G--u-CTAC--A--A-----------T---GGG-CG---CU--G--C--GT---
-~C-A~---AA-GC-CCGACCA--C--C- .--.----.-c -.-CAC-GC--mGTG--G--G--AC---

-GM-GCA--- Gc-G--~-**w

TGCA7GC7AT**” 310

----G--A ----- 360

----A--G ----- 360

60

70

70

70

55

131

140

140

140

125

195

210

210

210

195

250

200

277

277

262

307

303

347

347

295

14.14
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AGM REV

AGM REV CDS

tat cds -> exon\/exon

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGF!155

SIVAGM3

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGHTYO

SIVAGM155

S IVAGF13

SIVAGU677

CONSENSUS

SIVAGHTYO

SIVAGM155

sIvAGt43

SIVAG?4677

CONSENSUS

SIVAG14TY0

SIVAGM155

SIVAGM3

SIVAGM677

ATGcC?cTAGGAccAGMGMqAagAttqcT?cg?tT?ATcqcgttCCTqtACagcAqCUTCCATATC

---c-cc-----cc --------G-AG-TTCG-TCGCT-A--TTGGCT---TT--AGC-C-----------
---C-TT-----CC --------G-AG-TTGC-TCGGC-G--CGCATT---CGC-CGC -G-----------
---C-CC-----TC --------G-AG-TTGC-CCGCT-G--CGCTTT---GA--M-A-----------

---T-TC-----A.A --------A-CA-GCAC-C~GA-A--CUGAC---AT--GGC-G------- ---

CAcccqtq???qaaGGgAC7GCCAUCUCGcaGlaG7GC&G7aqaAGGT%Aga?P,r.caGCA7gAgCA
--CCUGTGGG~--G--G-----------CC-AC-A--C--GAGA-------GAC-ACA---K-T--
--TCCGTG. ..GG--G--A -----------CA-GA-A--C--MGAGA-----UGG-CAG---U-G--
--CCCGTG. . .G~--G--A-----------CA-M-G--C--GAGA-------GAC-AGC---AG-A--
--CAGTTCAGC. . .--A--G -----------GA-GA-G--A--ACAG-------GU-GCA---GC-G--

aaT7??agcctTqGcAGaMGAatc????acaccaqaqaqqAagAqCA7ct+TGcatqcaaTTgAccaa

AA-TAGAGTCT-G-T--A ----- ..CTC . . . . . . . . . . ..C-AG-G--G. ..---TATGCAG--G-CCGC
AA-CTACGCAT-A-C--A---- ATTTGGGGGACGAGACAAG-GG-C--GTTG---CAGGGU--G-CCU

GC-CCGAGCCT-G-C--A ----ATCTGGCACAGCAGAGTGG-AG-G--ACTG---CMGC~--G-CCM
NI-TGA’TAAGA-T-C--G ----GTCCTCMCACCTTCUGG-TC-A--ACTG---GCTCMC--C-AGAG

7TGqt?ct?GAqa?tcAqcA?7TGG?tatACMCAq?TGCCTGACCCTCCTcaTtcaqcT???

C--GCTGAC--aCTC-AC-CT---CTAT------GT--------------CA-TCAGC-*""

T--GTTCTT--CACTC-GC-TC---TTAC------GC--------------TC-CMGC-**"

T--GTGCTC--TCAGC-GC-TC---CTAT------GT--------------AG-TCATC-***

C--CAGCTT--GAhTGGGCTCTGTTTTCT------TC --------------CA-ATTCA-CAGGACAGC >

66

70

70

70

70

127

140

137

137

137

189

192

207

207

2i17

243

255

270

270

441
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AGU ENV

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGP1155

SIVAGM3

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGWTYO

SIVAGM155

SIVAGF13

SIVAGF1677

CONSENSUS

SIVAGHTYO
SIVAGM155
SIVAGH3
SIVAGM617

CONSENSUS

sIVAGM’lYO

SIVAGH155

SIVAGM3

sIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGM155

SIVAGM3

SIVAGn677

CONSENSUS

SIVAGWTYO

SIVAGM155

SIVAGM3

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGHTYO

SIVAGH155

s 1VAGM3

sIVAGM677

CONSENSUS

SIVAG14TY0

SIVAGM155

SIVAGM3

sIVAGH677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGM155

SIVAGM3

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

.S1VA(;M155

SIVAGH3

SIVAGM611

CDS

ATGaqqaaq??atTaataa???Taq?aaTAaTAqta:,TAGGgATAqGaaTAG?qaTaaqtacaaagca?C

---AGGTATAC~-MTtiCCT-AKM--A--GTG-----A---G-GA---TGT-UGT . ..AAG. ..-

---ACWGTTCT-AG~TTT-TATAG--T--GGA-----G---G-M---GGA-MGTACWCAG-

---AAGCTGACAT-ACTG. ..A-AGGGA--C--TTG-----G---G-AG ---TGC-TtiTACMGGCAA-

---GGGAGATTE-TAT~-ACTu--A--GCA-----G---A-TA---GU-A. ..GGT. ..MC-

a?Tgq?TaACAGTgTTtTATGGA?TaCCAGTATGG~caqctCaGT?CAgGCLTT7TGCAT~CaCC

AA-GGA-A -----C--T------A-A --------------CAGCT-G--G--T--T--C--------T--
AG-GGA-A -----G--C------G-A --------------CAGCT-A--C--T--T--T--------A--

U-GGG-C -----A--T------G-A --------------CAGCT-A--A--T--T--C--------A--

TG-ATG-G -----G--T------A-C --------------TTCAA-A--T--A--A--T--------G--

dc?ACcAq7tT?TGGGCaACCACtM?TqdTACCA~TGATCATGActACACAGA7GTaCC?cTaM7

C-CC--A-GCT-A-----T--T--T--T-GC-----------------CT-T -----A--A--TA-T--T

T-CT--T-GGT-G-----A--GC-T--T-GC -----------------CT-T-----A--A--AC-G--T
C-CC--C-GAC-A-----A--T--T--C-CG-----------------CT-C-----G--A--AT-A--C

C-AT--C-ATA-G -----A--C--C--C-GC-----------------TA-T-----G--G--TC-A--C

ATcAC?~acCaTTtGA?GCaTGGqccGA?agaM?CCctTagTAgtiCMKAGgaAGTti?ATaCA?c

--C--T--AC-A--T--G--A---KT--TAGA--C--AT-M--GC--------CC-----C--C--TT

--A--A--GA-T--T--A--A ---GCA--CAGA--T--CT-AG--GC--------GA-----C--T--CC

--C--T--AC-A--T--A--A ---GCT--CAGA--C--CT-AG--GC--------GA-----T--A--CC

--T--A--AT-C--C--G--T--- . ..--T. ..--T--GAAGAG-TA--------AG-----T--A--TC

T?CTcTTTGA?CA?ACtaTqAaqCCtTGTGT&q?TaTCaCCtcTaTG?AT?MaATG??7TGTGTAGA

-A--C -----G--A--TG-AAAT--T -----G--GT-A--AC-AC-A--G--C--G---AAT--------

-G--G -----A--G--AT-A-AG--C-----A--GC-A--A--TC-A--T--C--A---uT--------

-G--A '----G--G--TC-G-AG--A-----A--AT-A--A--TT-G--C--T--A---TCC--------

-A--C -----A--A--GA-G-GG--T-----T--GC-C--C--CA-A--T--T--A- --TcC --------

qtT?MC??c?Caqca??; 7?77?l7?l7?7cctacaaccacgcc7aaatcLACc?7?acgqca7caaca

GT-A--TTCCA-AAGAGMAGGGCmCPACACCTACMCGACGCCGAAATCT--C . . . . . . . . . . . . . . .

GT-A--AGGCT-CGCA . . . . ..ACCTC’CACCCCAGCUCC. ... . . . ..TT’T--T . ..ACGGCAGGAACC

AT-G--CTCCT-TGAG. . . . . . . . . . . . . . .CCTACCACCAC’TCZTWGT--C . ..ACGGCCTCUCA

GC-G--TGGTA-AGCC. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..ACGACAAAGGCC--CACTACTGC&ACTACA

aca777???7??77?7????? ???accctaCCcTGTqt7?q?aa ?aaqacaqgtlc?aa?ctacAqccaT

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . GGCCTA--C---GThGGCCCGACGTCA0GTCmTCTG7CC7CC-

AAA . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . CTA--C--- GTTAGAMTAMACAGACTCCMCCTAC-GTCA-

ACCAATATCACAGCC TCAACAACCACTTTG--G---GTCCAGAACtiGACUGTACTGTGTTAG-ATCA-
ACA . ..ATGACT . . . . . . . . . . ..ACC. , .--C -------- .,...,, .,.,,.. . . . . . . . . C-GAAT-

G7Aatq7aaccaCcATAGMa7qGA7aTq7atCA?GAqcCaGC?TCtM?TG?ACaTTtGCaAT@CtGG

-T-ATGCMGCATT ------AGG--GA-GGAG--T--GC-C--C--T--T--T--A--C--A--G--T--

-C-ACGACACCAT’C ------mG--GA-GmT--C--m-A--G--A--C--C--C--T--T--G--T--

-T-ATGAAACMTC ------MG--AT-MT--A--GC-T--T--T--T--T--A--T--A--G--A--

-C-GTACAGAGCAG ------ GGA--ti-GGCA--G--AC-A--A--C--C--C--T--T--A--T--A--

gTAtqtaAGaGAtca ?ti?AAqAAt7?7TAtt caqTqqtq’CGGaATGATqcaGAaaTctttTG?Mq7 ??

C--TGTA--TCAGCGG--TTAT--TTAT--TTCTA-GGTG---A -----GCA--M-CTAT--C--AAAT

G--CATT--G--CCU--G--G--T. .. --CTCAG-AGTA---A -----GCA--M-CTTT--G--G. . .

G--TGTA--TCAGChG--G--G--G. . .--TTcAG-GGTG---A -----GCA--M-CATG--’l’--G, . .

A--TCAA--TGTAGAA--T--G--T. . .--TAGCA.GACC ---T-----GTG--GT-CGTAATC--TAAT

aaqa ?ta~aagc 77?77?q7tAqcAaaGAgTGtTA?ATGATtCAtTGThATGAtTCAGTtATAAAaGAAC

AACACTAATACC . .. ACTAGC-AA-C.-.CC.-T--C-----T--T- --.----c-.-.-T-----A----

CGTA(;ThCATC(;(:ATAAT(;(;(;-(:A-AA--(;--C--T-----C--(-- -------T---.-T-----G----

AAC(;[;TMCAAT. . . . . . T(-T-A~-(;A--A--T--T-----T------- ----T-----T-----fi----

AAAA(;A(;(;AA(:T(;AAAAl;(;(;A-(;T-AG--'r--T--(:---- -A--I’--------T-----(;---- -rI----

62

64

70

67

64

127

134

140

137

134

190

204

210

207

204

254
274

280
277

268

315

344

350

347

330

361

399

402

399

384

403

445

448

469

409

463

515

518

539

419

524

505

502

603

546

585

649

6’))

Iil)l

(lit,
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ACM ENV

CONSENSUS cCTGTCACMaACATATTGbJ. ,dgTTaAGatTAAG?TA?TGTGCtCCaGCAGGgTatGCTTTgcTaAA

SIVAG14TY0 -A-----C--A -------- --CAG--G--GT----G--T-----T--A-----T-A"Z-----GC-A--
SIVAGU155 -T-----T--G ----- .-----GU--A--AC----A--T-----?--A-----A-AC-----=-T--
SIVAGH3 -C-----T--A------------GAG--A--AT----G--C-----C--G-----G-lT-----AT-A--

SIVAGn677 -T-----T--A ------------ACT--A--AG----h--C-----A--A-----G-AT-----=-A--

CONSENSUS ATGtMtGATtag~TTAT?caGGgTtTaagc&ti?~7tctMTGTtTCAGTaGTGCATTGtAC?agc
SIVAGHTYO ---T--T---GM------MT--G-A-MCA-A-T--CTCA-----A-----A--------T--AGGC

SIVAGU155 ---T--T---TU------GCA--A-T-MGCC-G-A--TTCT-----T-----A--------C--MCT

sIvAGk13 ---C--C---TAT ------GCA--G-T-MGAC-A-C--TTCT-----T-----G--------T--TMC

SIVAG14677 ---T--T---W ------AGA--C-T-=TCC-A-G--CUG-----T-----A--------T--TA~

CONSENSUS TTaATgMTACtiCagT?ACtAC?~gcTgtt?tTgUT=aAGctattca~?WTcGWCctiGATaT

SIVAGMTYO --A--G-----A--AG-G--A--A--GT-GTTGC-G---.-A--CTATCAT--G---C----CC----A-
SIVAGN155 --A--G-----A--AG-A--C--T--TC-GTTAT-G-----A--CTATTCA--A---C----CC----C-

SIVAGM3 --G--A -----A--AG-G--T--T--AC-GTTGT-G-----G--CTACTCA--G---C----CC----A-

SIVAGU677 --A--C-----T--TA-A--T--A--GA-AGGAT-A-----T--TAWTCA--A---A----AG----A-

CONSENSUS G~AgMcat7Gagtaa?7UTgAc?CAGTqtTaaTcttgtTcUtMqcatTA?M7cT?aCAGTtAc

SIVAGMTYO ---- ---CATA-GGTAMT---CACA----G AT-GA-CTTGT-C--C--GCAT--T--TC-AC----C-C

SIVAGM155 ---- ---CATG-AGTGAGC---CTCT----A GT-M-CTTGC-C--T--GCAT--T--CC-GC----T-C

SIVAGU3 ---- ---CATA-AGTmGC---CTCTG ----GT-AG-GTTAT-T--T--ACAC--C--TT-C----T-C

S1VAGH677 ---- ---GGAG-~TGAT---TATA----G TA-AA-AAAGT-G--T--GTTC--C--C7-GG----G-G

CONSENSUS aTGca?aAGaCCaGCaU7U?ACA,~TctT7CCaGT~C?AT?ATGGCaGG??TaGT7TT?CAc~tCAq

SIJIAGHTYO C--TAGG--A--A--G--C--G---- CC-A--G-----G--A-----G--AC-G--T--C--C--T--A
SIVAGU155 A--Cm--G--A--G--T--G-----CT-G--A-----G--A-----A--AT-A--C--C--C--A--G

SI VAGU3 T--CM--A--A--A--C--A-----CT-A--A-----A--C-----A--GC-A--G-.T--T--T--G

SIVAGH677 A--CCGA--A--T--T--T--A-----GT-G--A-----A--C-----A--GT-A--A--T--C--T--G

CONSENSUS Aa?TA?UtActiggcTaAqaCA?KtTGGTG?CACTX47GGcaAtTGGA?AGGaGCcTGGaa?~G

SIVAGHTYO -U--C--C-TG-AGC-T-GA--G--T-----T------G-A--CA-T----G---T--C---CS----

SIVAGM155 -AG--T--T-CA-GAC-A-~--G--C-----C------C-G--CA-T----A---A--T---UG----

SIVAGH3 .-G -? --T-CA-GGC-G-GA--A--T-----T------C-G--CA-C----G---A--C--------

SIVAGM677 U- T--T-CC-~T-A-M--A--G-----C------C-A--AG-T----A---G--A--------

CONSENSUS T~~aAqAaqUataGTAa. ,`ttAccaMqAtaggCa?caaggaaccaat7atAcaqAaaA?ATatatcT

SfVAGHTYO -AAA-C-AA--ATA---G-GCCACCA--- G-CAGGTATMGGUCCUTUT-CAG -AC-C--ATACC -
sIvAGn155 -ACA-G-GG--ATA---A-ACCACCA--- G-ACGGTACCAAGGCACCAATGAT-CAA-CA-A--CTTTT-

SIVAGU3 -M-A-TG--ATA---A-ACCACCA--- G-TA~TACCUGGAACCUTGAT-CTG-AG-G--TTATC-
sIVACH677 -CAG-G-AG---- .---A-GAA-GTG---T-T. ,.CTT. . . ACAGAAGI’AAGC-TAG-AA-T--ACATC-

CONSENSUS GcaaAGdc7AT?7GGAm7CCAGUqCAqCamttTa~GTT?UtTGTCAaGG~UTTcTTcTAtTGT

SIVAGHTYO -CU--ACA--GG--- --C------G--T-C--CT-G-----T--T-----A--A-----C--T--T---

SIVAGM155 -CM--ACA--TT-----C------G--G-A--TC-A-----C--C-----A--G-----C--C--C---
SIVAGM3 -CAG--ACT--TT-.----T---.---G--G-A--TT-A-----T--T-----G--G-----C--C--T---
sIVAGH677 -AGA--GAT--GT-----C------T--G-C ..TT-T-----A--T-----A--T-----T--C--T---

CONSENSUS U?ATGGA?TGGTTTtTaUTTA?cT?UtUTcqaACAgt?GATqCaqAccaTAaTcattGtAac7qta
SIVAGHTYO --G-----A------T-AM----CT-A--T---AM---TGG ---G-AT-CCA--A-TTTT-T-GC ...A
SIVAGM155 --A-----A---...T-A- ----Tc-G--T---TGTG--GTG ---G-TG-TCA--A-CATT-T-~CA
SIVAG143 A.- - . - .- T ------C-A -----CC-G--T---CGT---GTA---C-(iG-CCA--A-CCGT-T-ATGGTA
s1VAGH677 -.G.-.--C-...-.A.C . ..-.7c-A.-c.--.GM-.-GM-. .G-AG+GG-.C-MTA-G.CCTGTG

CONSENSUS acaaaqqqAAaqq?ca7q?,~CCAGGaCC7TGTGtaCA7ACaACtTA"$GTTGC7TqCCATAT?cGatctGT
SIVAGMTYO GCUAAAG--AGGACACGCA-----A--A----TA--4--G--G--------T-A------CA-GTCT--
S1VAGH155 ACGCAGGG--AC&TCCMGT-----T--C----TA--G--A--T--------C-C------CC-ATCT--
S1VAGH3 CGAA(XX:A--AGCTAAtXCA-----CA-A----CA--A--A--A , .-----T-G------AC-ATCT--
ZlVAGf46’1”1 ACMAGCG- -GCCA, ..(;GA-----A--A----TT--G--A--T--------C-G------AC-ACAA--

653

719

722

737

606

719

789

792

807

756

705

059

062

071

026

040

929

932

947

096

908

999

1002

1017

966

971

1069

1072

1007

1036

1037

1139

1142
1151

1097

1102

1209

1212

1227

1167

1166

1276

1202

1297

1237

1229

1346

1352

1361

i304
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ACM ENV

CONSENSUS

SIVAG14TY0
SIVAG14155
SIVAGH3
sIVAGM677

CONSENSUS

SIVAG14TY0

SIVAGW55

SIVAG143

SIVAGH677

CONSENSUS

SI’JAGMTYO

SIVAGM155

s IVAG143

SIVAW677

CONSENSUS

SIVAGt4TY0

SIVAGH155

SIVAG143

SIVAG14677

CONSENSUS

SIVAGM~O

SIVAGM155

SIVAG143

SIVAGU677

CONSENSUS

SIVAG14TY0

SIVAGM155

SIVAGM3

SIVAG14677

CONSENSUS

SIVAGHYO

SIVAGM155

SIVAGH3

SIVAG14677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAG14155

S IVAG143

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGM155

SIVAGM3

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGH155

SIVAGM3

sIvAG:167”l

?aTtiTGATTgqTA?ACtcTaTC&agMaacaTATKtCC?CCMGaGMGGaCAtTTGcA?TGcAcg

M-A------- CC--T--CC-A--A-AG--UCT-----T--G-----A-----A--T---C-A--C-GG

CA-A ------- U--T--TA-A--A-AG--UCA-----T--A-----A-----A--T---C-G--C-CG

CA-T ------- GG--C--AC-A--A-GG--~CC-----A--G-----A-----G--c---c-A--c-cA

AG-A ------- E--C--TG-C--T-U--GGTA-----T--A-----G-----T--T---G-G--T-AC

TCcaCaGT&C?GqgaTq?caGTqGaqcTaaAcTAcUcA??&qaacaGgaCal?7UtGT?ACa?TaA

--CA-A--C--T-GGA-UCA--T-AGC-TA-T--T--T-GTA-MCA-U-C. . .--C--G--AC-A-

--CA-A--T--T-G~-UCA--A-AGC-ti-C--T--T-ACC-GUCA-GA-A. . .--T--A--AT-G-

--CA-G--A--G-GTA-GTCA--G-AGC-U-T--C--T-GTA-GUCA-GA-T. . .--T--A--AT-A-

--AT-A--C--G-CAC-ATAC--G-CU-AG-T--T--C-ACA-GTCTG-CC-MTA--T--G--CC-A-

GTCCcCAGaTAqaaac&TcTGGGCgqcaG~cTGGGcagaTA~TTaGTaGA?ATtACACCUTTGG

---- ---A--~TCT--C-----GGCT---T----mGA--C-----A-~--A--c-----------C

---- ---A--GAMCC--GGCJ--GGCJ ---T----CAGA--C-----G--A--G--T-----------c

---- ---A--GWCC--C-----AGCA---T----CAGG--C-----A--A--A--T-----------c

---- ---G--CGCAGC--A-----GTAC---C----AGAC--T-----A--A--G--A-----------T

cTTtGCaCC&UGAaGTaAG?7GaTAtACqGGaqqcca?qagAG?c~?7GaGTcCCqTTcGTGCTA

c --T--A--C -----A--A--GC-T--T--G--AGGA~TGAG--GCA---~-A--C--G--T------

A--T--A--C ----- A--C--GC-A--C--G--AGGCCUGAG--GCA---AC-A--C--G--C------

C--C--A--C ----- A--A--U-G--T--G--AGGTCATGAC--UC---GC-A--C--G--C------

C--T--T--T ----- T--A--M-A--T--T--CCCCACA. ..--AGA---G-G--G--A--C ------

GGGTTccTAGGCTTCTTgGGaGCTGCTGG7ACTGCUTGGGaGCAGCGGCqAca?ccCTGACqGTCCAGT
-----CT----------G--G--------A-----------A--------G-GCAGC-----G-------

-----CC----------G--A--------G-----------A--------G-CAGCc-----G-------

-----CC----------A--A--------G-----------A--------G-CAGCC-----G-------

-----TC ----------G--A--------A-----------C--------A-CUCG-----A-------

CtC?GCATTT?CTTGCTGXATA?TGCAGCAGCAGM~tcTGCTGGCGGCTGTGGa tgccCMCAqCA

-C-G------G------------C----------------TC---------------AGGCT-----G--
-T-A------A------------T----------------TC---------------GAGCT-----G--

-T-A------A------------C----------------TC---------------AGGCT-----G--

-T-G------G------------T----------------CT---------------UCAG-----A--

GaTCTTGUCCTGACCATTTGGGGTGTq~CCTC~TGCCCGCGTCACAGCtCTtGAG~GTACCTa

-A-------------------------T --------------------------C--T-----------A

-A-------------------------G------------------------- -T--T-----------G
-A-------------------------G--------------------------T--T-----------A

-T-------------------------G--------------------------T--C-----------A

GaGGAtCAGGCbCGq?TaU7?CCTGCGGqTGcGC?TU~aCUGTaTGTCALAC7ACaGT7ccqTGG?

-A---T -----A--AC-A--CT-C-----G--C--A-----A-----A-----T--C--A--GGAG---C

-C---T ----- A--GT-A--CG-T-----G--C--G-----A-----A-----T--A--A- -ACCC---A

-A---C ----- G--GT-G--TG-T-----G--C--A-----G-----C-----T--A--C--ACCG---C

-A---T -----A--GC-A--TT-A-----A--T--C-----A-----A-----C--C--A--GCCA---A

7.gTqqAacMt 7?7ACtCCtqA?TGGaAt AATATGACtTGGtTGGAqTGGGAaAqACA7ATaq?tgatTT

CC-GG-CA--TCGG--T--GG-T---C-A--------T---T----G-----A-G---A--AGCTGAT--

CG-GG-AT--T. .. --A--AG-G---A-T--------C---T----G-----A-A---G--AGUGGA--

AG-GG-AT--TAGG--TG-TG-T---A- r--------T---C----A-----A-G---G--ATCGTAT--

AG-AT-AT--C. . .--T--TA-G---G-C--------T---T----G-----G-G---A--TUTGCC--

GGAaqGcAACATaACaaaACaATT7Ga7qA?GCaaqaqaaCAqGAqqaaAACAAT?TqCATf~c?TA7CA?

---AA-C-----T-- GGG--A---A-TGA-G --TAGACAA--G--GCAA- -----C-A---[;CC-- T--(;

---GG-c- ----A--AAA--A---G-AAC-(;--AAGGCAA--A--C(;AA------T-(;---[;(:T--T--A

---AG-T-----A--AAC- -A---AGGGA-CACAGCAGc;--c;- -GGAG------T-G---CCA- -C--A

---AG-c:-----A--TCA--T---C;-AA(;-A--A(:AAMT--c;--ATCA-- ----C-(;---(:T((--(’--(;

1295

1416

1422

1437

1374

1356

1483

1409

1504

1444

1425

1553

1559

1574

1514

1489

1623

1629

1644

1581

1557

1693

1699

1714

1651

1623

1763

1769

1784

1721

1693

1033

1839

1854

1791

1756

i903

1909

1924

lU61

1819

1973

1976

1994

1928

1882

?041

>04b

7ofi4

I 7911

l.c. 18
MAY 91



ACM ENV

CONSENSUS U?TT?act??tTGGTCag?tTTcTGGTCtTGGTTCqattTcTCWaaTGGcTgaaCatTtTaAAaATaG

SIVAG?4TY0 --G--MCTAGT-----AGAT--C-----T------GATT-C----M---C-TU-AT-T-A--A--G-
SIVAGM155 --G--GTCAGAC-----GAGT--T-----T------GATT-T----~---C-G~-AT-T-A--G--A-

SIVAGM3 --A--MGTAGT-----AGAT--C-----T------GATT-C----AG---C-G~-AT-C-A--A--A-

SIVAGM677 --A--GGATGAT-----AGGG--C-----A------TaC-G----CT---T-AGG-TA-G-T--A--A-

CONSENSUS GaTTTTT?Gta?TAgTaqqtaTtaTAGG7TTUGATTqcttTacacA?TATatg??TG?ATagctAgggT

SIVAGMTYO -A----- A-TU--G-AGGU-U----G--------ACTT-ACAC-G---ATGGA--T--AGTG-GGG-

SIVAGM155 -c -----G-CAG--A-AGGCG-TA----G--------XTT-ACAC-T---ATACT--C--AGCT-GGG-

SIVAGM3 -A-----G-ATG--C-AGGTA-TA----A--------GCTT-ATAC-G---ATTcT--C--AGcT-GGG-

SIVAGU677 -A-----A-TGA--G-GATTA-TC----A--------TGCA-GGGT-T---GGGGA--T--CAGA-ATA-

CONSENSUS TAGGCAGGG?TA?tcTCCTcTatctCCaCAGATCCATATCCAcccqtgg?7?aaGGgAC?GCCAUCUC

SIVAGHTYO ---------A--TGT----C-ATCT--A--------------CCUGTGGGm--C -G----------

SIVAGM155 ---------T--CTC----T-ATCT--T--------------TCCGTGG. ..AA--G--A ----------

SIVAG143 ---------T--CTC----C-TTCT--A--------------CCCGTGG. . .AA--G--A ----------

SIVAG14677 ---------A--TM----C-C. ..--C--------------CAGT. ..TCAGC--A--G ----------

CONSENSUS GcaG?aG7GCdG?aqaAGGTGGAqa7AacaGCA?qA~AaaT???agccctqGcAGaUGA?TCc???A

SIVAGMTYO -CC-AC-A--C--GAGA-------GAC-ACA---GG-T--U-TAGAGTCTTG-T--A--- ~ -C...-

SIVAGM155 -CA-GA-A--C--MGA-------AGA-CAG---M-G--U-CTACGCAT**"

SIVAGM3 -CA-AA-G--C--GAGA-------GAC-AGC---AG-A--GC-CCGAGCCTTG-C--A----A--TGGC-

SIVAGF1677 -GA-GA-G--A--ACAG-------~-GCA---GC-G--M-TGATMGATT-C--G----G--cTcA-

CONSENSUS ca?c???gaGGa??a?caactqqTG7atgca?TTqAcca?cTGq?gcLcGAq?atcAqcActTGGctaTA

S1VAGt4TY0 AG, ..AGCA-- . . . . . . . . . . . . --TATGCAG--G-CCGCC--GCTGAC--GGCTC-AC-CT---CTA--

SIVAG743 CAGCAGAGT--UGAGC~CTGG--CUGCGA--G-CCUT--GTGCTC--TCAGC-GC-TC---CTA--

SIVAGU677 CACCTTCGA--ATCMCUCTGG--GCTCtiC--C-A~GC--CAGCTT--WTA-GG-CT---TGT--

<- rw naf cds ->
CONSENSUS CUCAqtTGCCTGACCCTCCTcaTtca?cTtAGGA?aXttT?caaTACcTflAaTATGGGCTcq?qqM

SIVAGt4TY0 -----GT--------------CA-TCAGC-T----ti--TT-TCU---C-G--A--------CXAG--

SIVAG143 -----GT --------------AG-TCATC-T----GC--TT-CCAG---A-A--A--------TGGGG--

SIVAG14677 -----TC --------------CA-ATTCA-C----CA--AG-GGGA---C-G--G- -------CCAGC--

CONSENSUS CTCaUqccGcaGCAcaAGaa7taqctcaaqCTcTGGCa7GcqtTGCacaa&cGC7tG?7aCcagaTat

SIVAGMTYO ---A--ACC-GC--- CA--WTACTCCm--C----AG-CGT---AC~-C--AT-TCA-CAGA-AT

SIVAGH3 ---A--GCC-CA ---CA--MGCAGTTGTCG--T----AC-CCT---ACW-C--CG-CTA-CAGA-AT

SIVAGt4677 ---C--CAG-CA--- AC--GGCTTGCT7AAG--C--- -GA-GGC---GAGGA-CT-CT- GGG-AGAC-GG

CONSENSUS GqccTqcTtgCaGATCCGCTTATaGGqcaaTCaTCAAC~qT(:CtiGUCAGTCCGaCAAGGCCTTGAaqa

SIVAGMTYO -GCT-GC-TC-A-----------A--UCA--G-----AG---------------A-----------GGA

SIVAGM3 -GCT-GC-TG-A-----------A- -GCAA--A-----AGG--------------A-----------AGG

SIVAGM677 -TGC-AT-GT-C -----------C--GCAG--A-----AG---------------G-----------W

1947

2113

2116

2134

2068

2010

2183

2106

2204

2138

2074

2253

2253

2271

2202

2132

2320

2304

2341

2272

2190

2375

2411

2342

2256

2445

2481

2412

2321

2515

2551

2402

2391

2585

2621

255?

CONSENSUS AaTCCTtaat*”* 7404

SIVAGHTYO -A- ---TAAT--- 2590

SIVAG143 -A----TAAT--- 2634

SIVAGM67’1 -G----GGGG--- 2565

1.C.19
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ACM NEF

AGH NEF CDS

env cds ->

CONSENSUS ATGGGCT?qg<.gAaCTCatigccGcaGCAcaAGaag?agttca?qcTcTGGC?aGcgtTGCac?aaAcGC

SIVAGMTYO -------CGCAG-A---A--ACC-GC---CA--~TACTCCWC-C----AG-CGT---ACm-C--

SIVAG14155 -------TGGGG-G---A--GCC-U---CA--UGCAGTTMCCA-C----GA-CTT---ACGcA-c--

s IVAG143 ------..TGGGG-h---A--GCC-CA---CA--MGCAGTTGTCGC-T----AC-CCT---ACm-C--

sIVAGM677 -------CCAGC-A---C--GAG-CA---AC--GGCTTGCTCMGC-C----GA-GGC---GAG=-A--

CONSENSUS g?g?cdCcagaTatGqctTgcTtqCaGATCCGCTTAT?GGgcaaTCaTCUC??TCCUGUGAGTGCGa

SIVAG14TY0 ATGTCA-CAGA-AT-GCT-GC-TG-A-----------A--UCA--G-----AG---------------A

SIVAGH155 GGCACA-CAGA-AT-GCT-GC-TG-A-----------C--GCM--A-----TC---------------A

sIvAGt43 GGGCTA-CAGA-AT-GCT-GC-TG-A-----------A--GCU--A-----TC---------------A

sIVAGM677 CTGGGG-AGAC-GG-TGC-AT-GT-C-----------C--GCAG--A-----AG---------------G

<- ● nv

CONSENSUS CUGGcCTTGA?gaA?TCCTtaattaGgU?agaaatU?U?ATGACtccAGAaGgaaGa?g?cTaCAa

SIVAGt4TY0 ----- c -----GGA-A---- T~TTA-G--ACAAMT--C--C-----GGA---G-ATA-GAGGC-T--A

SIVAGM155 -----5-----CGA-G ----TUTTA-G--GAGWT--C--C-----TCC---A-GU-ACGTC-A--G
SIVAG143 ----- C-----AGG-A---- TUTTA-G--GAGAAAT--A--A-----TCC---A-AAA-WT-A--A

SIVAGM677 ----- -----MA-G----GG. ..G-T--A. . . . ..--T--A-----TGCC--C-GCC-CAGCC-G--Ac

CONSENSUS GAaGGaGAca77TggGAtGA7TGGtctGATGA7GAaGA7GUGT?GGaTTtCCaGT?aqACCaaMGTgC

SIVAGMTYO --A--A--CACC-GG--A--G---TCG-----T--G--A-----G--A--T--A--GAG---U----A-
SIVAGH155 --C--G--CCU-GG--T--A---TCA-----A--A--T-----G--A--T--A--UG---U----G-
SIVAGM3 --A--A--T~-GG--T--A---TCT-----A--A--T-----A--A--T--A--UG---M----G-

SIVAGP1677 --A--A--CACC-TT--T--G---~T-----T--A--A-----A--C--C--T--GCA---TC----C-

CONSENSUS

LTR ->
Cc7TUGaCAaATqACcTAtW?T7GCaGTqGA?TTTTCqCACTTTTTWqaWGGG7GGACTGGA

SIVAGPtTYO -CT ----G--A--G--T--T---C-T--A--G--T-----G------------GA------i,--------

SIVAG14155 -AC ----A--A--A--A--C---C-T--A--A--T-----G------------GA------A--------

SIVAG143 -Gc ----A--A--G--C--T---T-A--G--G--C-----G------------GA------G--------

SIVAGF1677 -CT---- A--G--G--C--T---T-A--A--G--C-----C------------TC------G--------

CONSENSUS TGGGATtTATTACTCcGAtAGqAGaaAtaACATCCTqMtcTGTAtGCccTtitGA?TGGGGaAT?ATt

SIVAGUTYO ------ --------C--T--G--U-TA------G--TC-.--T--TC-T--T--A-----G--A--TT
SIVAGM155 ------ --------C--T--AA-TA-TA---- ---T--TC----T--TC-C--C--A-----A--C--TT
SIVAGM3 -..--- T--------C--C--G--GA-TC-------A--CC----C--CC-C--T--G-----A--C--T
SIVAG14677 ------ --------T--A--A--AG-AA-------G--TT----T--CT-G--C--G-----A--A--AA

CONSENSUS GATGATTGGaAtGCtTqqTCaaaaGGaCCaGG?ATaAGaTaCCCgAqatqCTTtGGcTTCTGCTTtUqc

SIVAGHTYO ---------A-T--C-GG--GMG--A--A--A--A--A-T---T-MTG---T--G--------T--GC

SIVAGH135 ---------A-C--A-GG--AAAA--A--T--G-.A--A-A---G-GGTG---T--C--------C--GC

sIvAGr43 ---------A-T--T-GG--AGM--A--A--A--C--A-A---A-UTG---C--C--------T--AT

SIVAGM677 ---------C-A--T-AC--ACCA..-C--G--G--A--G-A---G-GAGT---T--C--------T--GC

CONSENSUS T4GTaCC~GTqG&CcTqCATGAGGAaGCA?ahAcaTGTGA7AGhCAtTGccTqqTqCAtCCAGCdCA?AT

SIVAGMTYO -A--G--A--G-A-T-A--------A---CAA-CA-----A--A--T--CC-AG-C--T-----G--GA-

SIVAGM155 -A--A--G--T-C-C-G--------A---GAA-CA-----A--G--T--CT-GQ-A--C-----A--AC-

S IVAGMJ -G--A--A--A-A-C-G --------A---GAG-CT -----G--A--CC-GG-GG-G--AG----A--AG-

SIVACN4677 -A--C--G--G-A-C-G--------G---CGC-AC -----G--A--TC-GA-GA-G--GA----A--GA-

CONSENSUS GqqqGAAGA7CCLGATGG?AT7da ?CATGGAGAa?TcTTGGtcTGGAAGTTTCAtCC?A*.GTTqGCaqT?

sIVAGMTY() -(;CA-----T--A-----T--TAGC--------CA-C----TG-------- ---T--T-T---G--AA-A

51VA(;M155 -(:AT-----(T--T-----T- -AAAT----- ---AA-A--- -(:A-----------T--A-T---C--TI; -T

s IVAG14 I -A(;G-----c--’r -----A- -(’AA(.’--------A(;-(:-- --To:------ -----T--I:-T-- -A--A(;-(;

sIVA(;M6”I”1 -f;(;(;-----A- -T-- ---A--A(;AT---- --- .A[;-(’----[:: ----------[:- -(;-A---[:(;(;((;(;

65

70

70

70

70

130

140

140

140

140

193

210

210

210

201

256

2eo

280

280

271

321

350

350

350

341

309

420

420

420

411

450

490

490

490

401

525

560

560

560

551

!Jnn

610

b 10
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AGM NEF

CONS Sus cAgTAcgaCCC caa?aqggAg tact TLAct GACaTgcAtgaactt ???gg?AagaGg aacj***

SIVAtiMTYO C-G--CGA ---CAATCGGG-GTACT-T-CT---GCGTGCGCTGGTGTG . ..-AGA-GAAG---

SIVAG14155 C-G--CGA---CTCUGGG-GTACT-T-CA---T-AT-TTCAACAGTTGGT-CAG-WC---
sIvAGn3 C-A--TGA--- TAACAGILA-ATATC-C-CT---GCGTGATCTTTT . ..GGC-AGA-G~G---

SIVAGM677 G-G--CCG---G . . . . ..T-AGTAT-T-CGAACATGC-CGAACAT. ..GCA-AGC-C*-*

646

690

693

690

672
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Locus
DEFINITION

ACCESSION
SOURCE

REFERENCE
AUTHORS
TITLE

JOURNAL
C!OMNENT

SASE COUNT
ORIGIN

SIVAGM617 9623 bp SS-DNA
Slmlan immunodeficioncy virus from African Gram t40nkay: qri-1
lambdaII or 677 clona (from a qrivatl; complato q.nomc.
M66437
Simi*n immunodoficiancy virus from ●n African qrlvat (qraon
monkoy), yri-1, ltmhda clorm II (biologically actiw Clma);

proviral DNA, Also donotad 677.

1 (bases 1 to 9623)

Qornaqaard,A., Hlrsch,V.F4., Allan,J.S. ●nd Johnson,P.R.
A hiqhly divarq-nt provlral DNA clorm of SIV from a distinct
•~cies of African qraan monkey.
Virology 1B2, 397-402 (1991)

Kindly ●hrnitcad prior to publicaclon ●nd in ● computar roadabla
form by Phllllp Johnson, NIAID/Gaorqatoun Unlvorsity.
Tho typical stop codon ‘tag” in rev (position 8574) is ‘caq” makinq

rov in SIVqri-1 (lambdaII) lonqar than rav in most othar soquancas.

Tho qri-1 soquonca 1S tha most divorqont primatm lontivlrum roportad
to data.

3243 a 1007 c 2470 q 2103 t

5’ tarminus of 5’LTR.
1 tqqatqqgat ● cattaccct gaaaqaaqaq aaaaqatcct gaatttqcat qccttqaacq

5’LTR ->
61 ●qcqqqqa-t aataqatqac tgqcaagctt ●ctcaccaqq cccgqqqata aqgcacccqa

121 qaqtCtLtqq CttctqCLtt aaqCtaqtCC CaqtqqaCCt qCatqaqqaq qCaCqCaaCt
101 qtqaqaqaca Ctqtctqatq Cacccaqcac aqatqqqqqa agatcccqac gqaataqatc

241 ●tqqaqaaqc cttqqtctqq ●aqtttqaco cqaaqttqqc qqtqqaqtac cqcccqqaca
301 tgtttaaqqa Catqcicqaa Catqcaaaqc gctaqtqtca qcactttqcq qttqqqactt
361 tccqccaqqq ●ctttccaca qtqqqtqqat cqqaqqcqqt acaqqqqcqq tactqqqaqt

421 qqotttcocc tcaqaqctgc ●taaaagcaq ●tqctcqctq qcttqtaact Caqtccctta
481 Ctaqqaqacc ●qctaqaqcc tqqqtqttcq Ctqqttaqca taacccqqtt qqccaccqqq

541 qqtaaqqact CCtLqqCttC ●tataqctcA ATWcctqc tcqcttaqtc qctatattqq
siqnal -z <- R rpt

601 aqtcaaqtqc tcattqctqc qccqaqcctc taqaqqtqaa cctctcttae tqqqttctcc
661 tqtacccaqq tqqqaqaaac tccagcaqtq qcqcccqaac ●qqgaottqa qaaqbqqcat

<- lyn-tRNA pbs
721 cqgcaccqac cqctqaqttq ctqaqcqt~q qaqaqqqacq actcaqqtaq qqtqaqaqca
701 tacqaqtttt ttqctaccta qtcbqcqaqa ●aqqctaqqc Cqcqacaqqq qcqcqqqtcc

041 CattaqtrJqC ● aCCafiCCCa qttqqacqaa qqqttqqtaq qqq&cqqQtC qqaqcaATGq

qaq start ->
901 qcqqgqqtca Ctcaqcactq tcaqqqaqaa qcctcqacac qttcqaqaaq attaqqctac
961 JtCcqaaCcJq qaaaaaqd,aq thcCa44Lta ●acatttaat ●tqqqCmJqa Aaaqaaatqq

1021 ●acqatttqq qttacal.qaq ●aacttttaq ● aacaaaaq~ ●qqctqtaaa ●aaatcataq
10.91 ●aqctttaac cccqtr.qma ccqacaqqct ecqaqqqqct ●aaaqctatq LttaaLttqt
1141 qCtqcqLcaL ttqqtqtiatt C~CtJC6~daC WJ444qtqAA •qaC4C4q~q rj~AqCt~taq

]zo~ Laacaqtt.aa ucaac4cLac c4LctmJtrJq ●cnaaaatqa gamqc~qct ●amaqaaaa
1261 ●tqaqacaac ●qcqcaacct qqtqqcqh~t caaqaaatLa cccaqtaqta ●atcaqaata
1321 ●tqcctqqqt ●caccaqcct ttqtctccqc qcacqttaaa tqcqtqqqtc ●aatqeqtqq
1101 ●gqaaaaaag qtqqqcJaqca gaagtAqLcc CUatVLLCCa ●dcacLctca qaqqqatqt,c
1441 tctcctaLqa tJCaaatc4q ●tqctcaaLq taataqqaqa CCatOaqqqq qOat~,aCaaa

1501 ttcttahqqa dqtcat.taat gaaq~aqoaq cagaqLqqq~ caqqacaaac ●qaucaccaq

1561 ctq~Jccr.qtt ●ccaqcaqqq caqct.aaqaq acccqacaqq qtcaqalata qcaqqaacta

1671 ccaqctaaat tcaqqaacaa ●taqaqtqqa ccttcaatqc caatcaaaqa ●taqacqtaq
it~l qgqcacaar,4 caqaaaatqq qttattttqq qctt4caaaa qqtaqtqaaq ●tqtacaatc
I 141 cccaaaaqql ccLaqacatt cqacaqqqau CtaahtJaaCC CttCCarJq4C t4tIJt~fJaCa

100I qat.t.l!tdla~ ●qcc,:t-q4qa qt:aqaaca4q caucacalJqa tqttaaaaat tqq4tqacaa
Inbl ●adcatl.tu,!t. La!,(”(maqaat. qcraalrruq ●l,l.t~laaa!l qall,rt.qaaa rJqaLt.QqlJoa
I ’111 I slaal ,St:aac: r! I qtIatuIa# •l,.jl-l,aal.a(~ I:tL,ja,caqqII ●qt, aqqaqqq C(!acaa(:al ●

1 !nl ●qqcl ●alll:! da! qtl! at~da 4! ,~al qa,~l ● al qqara,laa ! ●t,qqtcn aa qtqqqa(,l,t(s

/(]41 4(144444 rIIlr~ r,,.,,,,,.tilarl,l,l ,,t:,lr.t 4fia4f ,j,.t I 1441 ! I, I ,4q,:444t. tl. qf~4(:aL4! *I,:

;11)1 4a4,JlltIadlll l,aAlll~1,41,r.a 41141-41141 IOS 441 ,11’1I.TAA III 111.11111q4a4 d! I Ilfl ‘,’41 4

11111 ,Irl -m

JI III I 11t4,,aaaa.Ja ,,! ,1,.aa,~aal ,pls(,arl,j,.aa al I ! I ! I a,l,l ,lt 41 iI14111~41 I III11p141111,tIl

?J)l ..Il~aai,.,aa,4 .3441 I 1 1 III (l I,AA! a,.a,l.lrJ i4ai4*,.a,.4111 l.!~!l! r,! !I!J44 r!r!aaoal~,hi,!:

Jitll ,’1’l,f.~~1 ,4(44 4~l,A,lr’1 ~A,’ ,Ja! :,,alJr.4a .alJa4,#1,1!,,!! t;,, Aqt!Atll ●t 118.at4aqaAl~14
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SIVAGM677

2341 gacaqcqcct gdgAga9qaq agaqaACaqA CAa9gaaiIca 9aa9qa9AaA 9aAqtq9a99

2401 ●tqtttcctc qaqctccctc tttqgaggaq accaaTGAaa cqaqtcatca tagaagg.aac
<- qag

2461 qccagcqcaa gccttgttaq atacaggaqc aqatgacact ataattcaag ●aaaggactt

2521 gcactttccc ccacataaac catgqcqttc caagqtagta gqaggtatag qaggagqqat

2581 tcatgtcaaa ghatatcagq ggqtacaagt acaattgqaq gataaaatca tcaccggctc

2641 aatcctaata ggaaqthcac chatcaatat tathggaaga ~~tattttag Ctcaqqcagg

2701 catgaaatta qttatgqgag ttctatctag tcaqattgaq qaaacaaaaq tacaactaaa
2761 agaaqgqaaa qatggaccta aattgaaaca atggccctta tcaagagaha aaattgaaqc

2821 tttaacagaa ●tatqcaaac aaatqqanqh qgaqqqaaaa ttatctaqga taqgagqaga

2801 ● aatccctat aatacaccag tqtttgccat aaagaaaaaq qataaaacac aatgqagaat

2941 ycttqtagat ttcaqqgaac taaachaaqc tactcahqac ttttttqaqq ttcagctggq
3001 ● attcccchc ccaqcgqgcc ttcaghaaha qaagcaaatc acaqtaatag acataqqqga

3061 tqcctattat tcaataccat tatqcaaqga attcagaaha tatacaqcat ttaccatccc

3121 ctcaqtaaat aatacagqqc caqggacaag qtatcaqttc ●attqtctgc ctcagqgatq

3101 qaaaqqatct cctacaattc tcchqai,tac qgcaqcaaac ●ttttaqaqq ●qatcaaaag

3241 qcacactcct qggttagaaa ttqrccaata catqghcqat ttqtqqttgg cgtcagacca

3301 tqatgaqact agacataatc ●acagqtaqa catagtaaqa Aaqatqctqc tagaaaaagg

3361 tctaqaaacc ccagachaga ●agcccaaag aqaaccqcca tggqaatqqa tgqqqtataa

3421 ●ttgcatccq ●ataaatqga ccatthacaa aataqaatta ccccccttaq aaqqayaatq

3481 qacaqtaaac ●aaacacaqa ●ggtaqtagg ●qttctaaat tqggcaaqtc aaatttatcc
35111 Aqqaattaaa accaahcata cctgtqccat gttqagaqgq ● aaaaghacc tcctaqaaqa

3601 ●atagtatgg acagaagaqq chqagqcaga atataaqaac ●htcaagqga taqtgcaqqa

3661 aacacaagah qqaacatact ●tgaccctct caaacjaatta ●tagcaachq ttcaaaaqca

3721 aqqaqaaqqg chatqqacat accaattcac ccaagaa9qg gcaqtatta~ aqqtqqqaaq
3781 acatqccaag caaaqhq~aa ctcatactaa tqatctaaqg Actctaqcac accttgtcca
3041 ●aaaatctgt aagqaaqcac ttacchtttq qqqaaqactt ccacqaqtac aactcccaqt
3901 ●qacaaqaha achtqqqata tqtqgtgqca qqactattqq caaqtatcct ggataccaqa
3961 atqqqagttc gttagcacac cactcctaqt ●aaactqtqq tattccttaq taaaaqhhcc

4021 ●atcaaagqh qaaqatqttt httatqtqqa tqqqqcagca ~ccaaaqtqa ccaaattaqq

4081 taaqqcaqqa tatctqtcaq ●qagaqqaaa ●agtaqaatt Aqqqaattaq aaaacaccac
4141 Cmaccaacaa qcaqaattaa caqcaqttaa qatqqchttq qaqqacaqtq qaqaaaatqt
4201 aaatataqta ●caqattctc ●atatgtaat gaacatattq ●caqcatqta caaaqqahaq

4261 tahctcacca ttaqtqqdac ●qataardca aqccctaatg aaaaaqaqqc ●qgtctacct

4321 ●caatqqqta ccaqctcata ●qqqqataqq ●qqcaatlca qaaataqata aattaqtaaq

4301 caaaqqaata ●qhcaqatcc tcttcttaqa taqhataqaa qhaqcaaaag ●tqaccatgc

4441 aaaqcaccat aacaattqqa qaaqcatqgt ●caqqaattt qqattaccta ●tataqthqc

4501 A*aaqaqata qtaqcqgcat qtcccaaatq ccaaataaga qgaqaaccta aqcatqgaca

4561 qqtaqacqca tccattqaaa cttqqeaqat qqActqcacc cAtttagaAq qaaaaqttat

4f21 ●ataqtaqca qtacatqtaq ccaqtqqatt cataqaagca qaqqtqatcc c,~a!Jal~.t~c

460: t.qqqaaqqaq ●caqcacact ttctqctqaa actqttaqca aqatqqccaq tqaaacatct

1741 ●cacactqat aatqqcccaa ●ctttacctc tcaqaAtqtq qcaqcqqtqt qctqqtgqqq

4aOl taatathqaq cacacchctq qaathcctta taacccacaq tcacaqqgth gtqtagaaaq

4061 catqdacaqa caqctcAaqq fiaatcatctc tcaaataaqA qatqattqtq ●qaqfittqqa

d’J21 qacaqcaqtq caaatrJ(JctacqC~t.At,CCa CA~Lt,ttd~d 4KJAA~qCJCJdq qdAtAqqqfJq

4981 tdtCtCtaqt qCdqAa&q.4t Lqqttaatal gCtaaCaaca CfiaCtaqaaC taAataCtCt

9041 ● ca.iaaccad atccaaaaaa ttttqaattt taaqqtctac Lacaqaqaaq qtaqaqa~cc

5101 ●qtqtqqfiafi qqaccaqcqc qaatc4tat.q qaaaqqaqaa qqcqcqqtqq taattaaaqa

5161 qqqqynaqac ●t.caagqtaq Lccccaqqaq ●~iaqqctaaq attatcaaaq ●ttATGqaqa

vi[ ●tart ->

3221 qaqa4aaaca ●tqqataqtq 4qqqtaqtaL qqaqqqtqtc aqaqaqqcaa atfiaqcaqhL

32EI qqaqqqqqat ●qt.qact!.ao aaqattiaqqa •TAA~c~~tt qccttqqqaa tacaqacatc
<- po 1

!141 Ai.tqgcAqqt qc4at.qqc4q *,t.Lt,qqacct. •CA~CC~qt.t caLtatcccc 1.t4t,C4aa4q

5401 aL,J41.t.ACAl 4qaAql.q.tAL AtLL41(!Aca aCI!t.(!ACCCC A,JaaA(JAqfJ4 t,lrJCtCt(:4A

5461 ql,calqqayl aqqql.t.al[:c lat.14cc4tc aaa.sqqqat..t t,aaqacaqaa qtaqaLcraq

>>)1 IlA4(,aI11.4(J4 (:41~aal,lJ,414 (!a(!,,t4141t 4tl I t 44(! !,(J I t,t.1 4(!4116{ ArJAIJc!r!41. (!c

)’lt)l ,4A(:.41JIJI!I .1! ‘qa(la#lfl(pI,Sll AA,II At 41:(]1. (J(jt,()(.fl(:a!,t.4:44(j(14A(4~la C41,aa41J(j( t:

‘,(,41 ,11III! .4r,aal r Al,l,lf,n,l,,l I I I rI, IC,,t(, I ,1,1 I I (1,. dl AI .qr, ,q.IAT(:{I(, JIl (. .IIIIIA.t\Im J. It,

Vl)x ● ta[l -*

“,/ [11 !,,,.14!J,1!I.lA!, (, I I I ,l,,,,,lll!~ Al !I!l,,! !j!llt.4 41, ,1 II!jll,tl (! I ,,,l,a,,,llllll~,l II(,l,,al 11,1,1.11,

,)lril ,l,l.,I,IVI,,I ,*, . ,IafI,I<,.tl,lal vaIIIIIlal (,I 4 .la,,Ila.lIlaaIl (,J,A,144,1,1,,4 1,1 I I ,I,la,ll II

‘111:1 A41’AI !)!! 44 ! <11.10Jt 41 SJ 11141 14r.llJl IJI A,141111,11111 11.tAIIIla(IAI.A l’AAl ,1, 1(,, ,,!A

.- Vlf

1.(:.23
MAV 01



VAGM677

5881 tqgaatqaga taqgctacaa gtactataga attqttcaaa agtctatgtt tgtacattcc

5941 agacgcqgct gcagaaggag aggacctttt tccccttacg ● agagaggaq aaATGgacaa
tat start ->

6001 ggaggaggag ccccaccccc tcctccagqa cttgcaTAGg ccattacaac catgtactaa
<- vpX ●nd

6061 Caaacqctat tqcaaaaaac gctgctatca Ctqtgaqctt tqcttcctqc ●gaagqgcct

6121 aqqagtqcqt tatcATGcct ctaggaaaaq ●aqaaaaaca aqcactcaaq ataatcaaga

rov 9tart ->

6181 cccta*.acgcj caqcaGTaag tATGgqqaqa ttqcttataa aaataCLaat ●ataqcaata

5’ sj /\ .nv ->

6241 qqqataaqta taqqaataqq taacctqtat qtqacaqtqt tttatqqaat cccaqtatqq

6301 aaaaattcaa caqttcaqqc attttqcatq ●cqcccaata ccaatatqtq qqcaaccacc

6361 ●actqcatac caqatqatca tqataataca qaqqtqcctc taaaaattac aqaaqcttta

6421 qaqqcttqqq ●taatccqct qqtaaaacaa qcaqaqaqta atatacatct actctttqaa

6481 caaacqatqa qqccttqtqc taagctctcc cccatttqta ttaaaatqtc ctqtqtaqaq

6541 ctqaatqqta caqccacqac aaaqqccacc ●ctactqcaa ctacaacaat qactaccccc

6601 tqtcagaatt qcaqtacaqa qcagataqaa qqaqaaacqq Caqaqqaacc &qcatcca&c
6661 tqcacttttq Caactqcagq acatcaaaga qatqtaaaaa aqaattatag Catqacctqq

6721 tatqatcaqq ●qttaqtctq caataataaa acaqqaaqtq aaaaqqqaag taaqqactqt

6781 tacatgatac ●ttqtaatqa ttcaqtqata iaaqaaqctt qtqataaaac ●t~ttqqqat

6041 ●ctttaaqaq taaqatactq tqcaccaqca qqqtatqctt tqrtaaaatq taatqttaaq

6901 qattataqaq qctttqctcc aatqtqcaaq aatqtttcaq ttiqtqcattq taccaqacta

6961 ● tcaatacta ctataactac aqqqacagqa ttaatcqqt.a qtaqatcaqa #aataqaaca

7021 qaqatatqqc tqaaaqqagq aaatqataat qatacaqtta taataaaqtt qaataaqttt

7081 tacaacttqa Caqtqaqatq Ccqa+.cct qgtaataaaa Caqtqttqcc ●qtaacaatc

7141 ●tqqcaqqqt taqtatttca Ctctcaqaaa Cataar,acca qqttaaaaca Aqcqtqqcqc
7201 cacttccaaq gaqattqqaa aqqggcatqq daagaaqtca qaqaaqaaqt ●aaqaaaqtq

7261 aaaaat~tta caqaaqtaaq catagaaaat ●tac,,tctqa qaaqqatatq qqqagatcca

7321 qaatcaqcqa atttttqqtt caattqtcaa qqtqaatttt tctattqtaa qatqqactqq

7381 tttatcaatt ● tctaaacaa tcqaacaqaa qatqcaqaaq qtactaataq qacctqtqac

7441 •~~qqqahqc caqqaccaqg ●ccttqtqtt cagaqadctt ●tqttqcctq caatatacqa

7501 caaqtaqtaa atqattgqta cactqtctct ●aaaaqqtat ●tqctcaacc ●aqqqaaqqt

7561 catttqqaqt qtaactcatc ●qtcacqqca ctatacq:qq caataqatta taacaaaaaq

7621 tctqqcccaa taaatqtqac cctsaqtccL caqqtacqaa qaatatqqqa gtaaqaaatq
7601 qqaqactata adttaqtaqa qatahaacca ●ttqqatttq ataotaoaqa tqtaaqaaqa

7741 tatactqqaa acaaaaqaqa ●aaaaqqqtq acattoqtqo taqqqtttat ●qqattcttq

7801 qqhqatqctq qaactqcaat qqqcqcaqcq qcaacaaaqa tqacaqtaaa qtataqqaat

7861 ttqattqctq qqatattqca qcaqcaqaaq ●acttqatqq cqqctqtqqa ●caqcaacah

7921 caqttqttqa dqCtqaCCat ttqqqqtqtq ●aaaacctca ●tqcccqcqt Cacaqctctc

7901 qaqaaqcacc taqaqqatca qqcacqqcta aattcatqqq qatqtqcqtq qahaaaaqta

0041 tqtcacaacs caqtqccatq qaaqtat~at Aaaactccta aqtqqqacaa Latqacttqq

0101 ttqqaqtq.qq ●qaqacaaat ttatqccttq qaaqqcaaca taactcaact ●tLqqaaqaa

0161 qcacaaaatc ●qqaatcaaa qaatctqqat ctgtaacaqa aattqqatqa ttqqtcaqqq

0221 ttctqqtcat qqttctcact qtcatcttqq ttaqqatatq ttaaaataqq ●tttttaqtq

8281 ●taqtq4tta ttctaqqatt ●aqatttqca tqqqtattat qqqqatqtac Caqatatatt

0]41 ●qqcaqqqat ● taatcctct cccccAGata catatccac~ qttaaqcqqa ●aqqccaqac

/\ 3’ -j

fi401 aacqqaqqaq qqcaaqac~q ● qqtqqaqaa fiqcaqaaqcA qca4atTGAt ●aqattqcag

<- tat

8461 qaaqaqtact caacaccttc qaqqataaac aactqqtqqa tcaaattcaa qaqctqaaqo

0321 ttqaqaataa qqaattqqtq ttacaacatc tqcctqacac tcataatatt aataaqqaaa

8~Ei qaaqtqqqat ●cctqcaqtA TGqqctccaq caactcaaaq fiqqahqaaac ●qqqattqct

n-f ● tart -B

8641 caaqatctqq cqaqqqctqc qaqqqaaqca tqqqqcaqaa tqqqtqatat tqtcaqataa

8701 qcttatcqqq caqr.catcaa caqt(:z4aqa ●qaqtqcqqc 6aqqcatTGA &aaaqtcctq

<- r-v

8“/61 qquTAAnuuL ~aaalqacl,(: (;AIJA(I(JII(.(!(I cr(J(!cl,uc4a (Ja414(J4q4cA C(:lLLfJat,q4
C- anv

Hl121 qtq(;qat,q~t ~~,ltqsaqaaq aa(~t~,~(~(,t t Cr:(:(.qtqcaa cctc~aqt,cc CCt144qaI!a

MflHl IIAILJ4{.L!4! anal I Atl(!ntl !Clfln[:l I I I ,! <!r.ac!l (1 t I ● .tAdt(!a44(Jlf tjlp~t~af.l,tjqe
HTJ~l I ,J,J,Jal Ala! [ .lIqt ,!{ I14AA II AA,IA, JA4AA ,Iat. <!<!t (J~al ( t <J(4t tJ,q,,l, t \jf14c,,~,,\,,

‘)() [)] lf!jflaal .141 a 8141 ,/41 lIl!ll: aa,l!ht I a,nl [; 4(,l$AIlf]CT(. (sIl IJ!IIJ41 4tl~JIll, 4(:(; t:t J41J41J1.

‘)(](!1 !! I t l~l~!,t t (q ! 1~,, t ! ,4.tl l,, t alJt (.rq[q,llJl ljrJ.4, ,l!t Ij,!.tl I14tJlJ4(JI~(:A(! IJl:AAv:~Ij!,Ilfi

01 21 rJ4,1.1, .,4!, t !Jl !8! l~~t IJ(,A( t. ,s4tj(q A,-4{JAl ,jlj(l,J!JA4,~at l: C\.14hl, !Jt#44 t arj~l (:At,fl!l
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9181

9241

9301

9361

9421

94el

9541

9601

●gaagtcttg gcctgqaagt ttgllcccgaa gttqgcqgtg gaqtaccgcc Cggacatgtt

taaqgacttg c~cgaacatg caaaqcqcTA Gtgtcaqcac Lttqcggttg gqactttccq

<- nef end

ccaqggactt tccacagtgq qtgqatcgga gqcggtacag gggcggtact gqqaqtqgct

ttcccctcaq agctgcataa aagcagatqc tcqctqqctt gtaictcagt Ctcttactag

mlqnal -> R rpt ->

qaqaccagct agagcctggq tgttcgctqg ttagcctaac ccgqttgqcc ●ccgggggta

A99actCCtt 9qCttc&tat aqctcAATM Acctgctcqc ttaqtcgcta ttttgqaqtc
slgn~l ->

●agtgctcat tqctgcqccq agcctctiqa qgtqaacctc tcttactqqg ttctcctgt~

ccc4ggtg7q ●gaaactcca qca

1.(;.2s
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SIVMND121

LOCUS SIVMND121 710 bp SS-RHA

DEFINITION Simian immunodeflclency vlrun Lnolaced from a mandrill, infectious

clona PMD-121, tat and rav axons (first e~pressad axons) .
ACCESSION M62883

SEGMENT lof2

REFERENCE 1 (bases 1 to 710)

AUTHORS SakAi,H., Sakuraqi,J. , Shibata, R., Kiyorrrasu,T., Hayami,t4.,

Ishimoto,A. and Adachi,A.

TITLE Ganetic charactarlzation of tha ■ imian irmunodmficiancy virus

isolated from ● n African mandrill

JOURNAL J. Virol. (i991) Submlttod

CONMENT Kindly submittad prior to publication and in ● computer r.adablo

form by A. Adachi. Saquanca from p14D-121 (SIV mandrill infectious

clon.) .

BAsE COUNT 240 a 111 c 168 q 191 t

ORIGIN

1 qctaqcaqat ●ctatqqagq aaataaaqga ●qaaqcaaqa aaqcacttcc ctctcaccat
61 cctaaatqca qcatcaqaat ●ttqtqtqca aaacacaqqq aqtqaqqaag ●qqcccqtqa

121 qaaacttatt accttaatqa ~tAqaqCCaL ttqqqtccat CtAqOtCdaq qqtqtqATGq
tat start ->

181 ●accttcaqq qaaaqaaqac cacaactqcc tccctcaqqa tttaqqccaa qaqqaqatag

241 ● ttataaqca ●ctqctaqaa qaqtattatc ●qcctttqca ●qcttqtqaq aataaatqct
301 qqtqCaaqa~ ●tqCtqCtEt CattqtaLqC CLtqCLLtCa taaqa~qqqt tt~qqaat~a

361 qqtaccATGt ctacaqqaaa CqLqqaCCaq qaaotaataa qaaqatacct qqtqqcqqtq

r.v start ->

421 aaqaaqctat ●cqaaqGTaq qtatqaaqtq tcoaqqtctt tttcttatac tatqtttaqc

5’ Sj /\

481 tacaqtaqqt ●ttataqqaa ●acaatatqc qacaqr.cttc tatqqaqtac caqtatqqaa

541 qqaaqccaaa ●cacatttqa tttqtqctac aqataattca ●qtctctqqq taaccactaa
601 ttqcatacct ccattqccaq ●ttatqatqa qqtaqaaatt cctqatataa ●qqaaaattt

661 tacaqqacct ●taaqqqaaa ●tcaqataqt ttatcaaqca tqqaatqcta

LOCUS SIVHND122 697 bp ee-DNA

DEFINITION Slmlan lmmunodsficlcncy virus iaolatod from ● mandrill, lnfactioue

clono piIIo-121; tat ● nd r.v ● non- [smcond .xpr.sm.d .xonm) .

ACCESS1ON M628E4

SEGMENT 2of2

REFERENCE 1 (basee 1 LO 697)

AUTHORS Sakai,H, , Sakuragi,J. , Shlbata, R., Mlyomasu,T, , Hayaml,H. ,

Iahlmoto,A. and Adachl,A.

TITLE Gan@tlc charactarlzatlon of tho simian invnunodmficloncy virus

imolatcd from ● n African mandrill

JOURNAL J. Vlrol. (1991) Submltt.d

COMMENT SaquOncQ from pHD-121.

DASH COUNT 221 A 126 c 17”1 g 171 t

ORIGIN

1 ●agctttqct qtctcaatqq qqqtqtt.cat qqqca’caqqt qtqtoatact totqtaqaqt

121 qaaCtqatLa tctqcaacaa ●acattacraq

101 4aaqaaacac ●tatqadtta caqaaqttaq
241 ●ctttacttq qtqqqttcaa tacttdaaat

101 qattaaqaat tttqttaqca ttatqqaata

●aatqttaaa ●caqqcatat gatcqaqaqa

qaqaccttac ●tcttqqqca 4qttqqtttq

qqqqaqtttt Ct.taqtqtta qqaaLtataq
caatdaqtaq qtttaqqcA(i qqctatcqaa

/\ 1’ mj

●ccc~tdccq cahacqqcaa qacaacqqaq

aqcacaaetc cqaqaacttq ●aqqaaqaat

1.(:-26
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II
AMINO ACID SEQUENCES

~e amino acid squenw alignmenu thal follow were gcncmucd by the PIMA program
(“pamrn indwd multiple allgnnmm”: R. F.Smith ad ‘1’ .F.Smi@ pN~ 87: 11*122. 1990.
The alignments were also subject 10 some hand-cditlng performed with MASE. For mfornmion
commlng both tic-se UNIX tools, contact Dr. Randall Smith, MBCRR, Dana Farber Cancer
Institute, Harvard Schml of PublJc Health, 44 Binncy St., Boston MA 02115, (617)-732-3746.

With a few excc@ons, only full-lcn~ pmtcin scqucnccshave tmcn included in this com-
pilation. One simian and one HIV 1 squence were not ready for publication at this time, but
arc rcflcdcd in the consensussquenc~ and paucms. If you have a question about a particular
stretch of allgnrncnL contact w for help, as it has be-ensometimes pssible In the past to obudn
an authcw’sapproval 10 release squence dala over a limited region.

The mfcrcnce squenccs for the alignments arc mixed case consensussquences In which
up~r case Iettcrs refer 10amino acid rcslducs which arc conscrvcd 100% and lower case telters
represent amino xid rcsidum conscrvcd in aI Iea!!t 50% of the squenccs. For t~ 1 viral
secpmwr% scparatoconsensussquenccs have bum generatedfor the North Amcdcan md African
Samples.

Wlthln the scqucnccs, “-”s arc used to Indicate residue-sconscrvcd whh rcspca to the
rcfcrcnce scq~ncc and “.’”s represent actual gups. Blank spaces within the alignment indicate
Iuk of squcncc infomaat.lonover that rcglon. Annotatlcm of the ENV amino twld squenccs
Utlllus “*” (or sometimes ‘W’) for conserved cystclnc rwiducs and ‘“””” for pomntlal N41nkcd
glycosylalion SIICS,

Following mch alignment the comcnsus scqucncc for that allgnmcm Is shown wkh the

corrupondlng AACC (“amino acid classcovering’1)PATTERN, The AACC pattcms arc described
In the above-mentloncd rcfcrcncc of Smith and Smhh and *C amino acid class hlemrchy used to
consuuct the pattcms Is shown In the dlagrarn below. E=h Pslt.lcm In a pattom rcprcscnts the
mlnlmum lncl~lvc amino add class that covers the range of rcslduesobserved or antlclpmcd IIL
that position for tic cmlrc sot of sqtmccs in the allgnmcnt (except that the SIVcpz squonccs
have not been Included wuii ho HIV-1 AACC patterns), Ordinary consonsusscqucnccshave tho
disadvantage of bclng “avcmgcs,” thus tiy rcdwc the Information rcprcscntcdIn the varhtlon;
howovcr, they arc rclatlvcly Inscnsmlvoto scqucncc crmrs and dcfcctlvc viral scqucnccs. ~c
AACC patterns, somctlmcs calld “consensus-11.kc”pal’, .rns rctaln mom of tho information, but
they arc hi~hly subject (o oul.licrsand spuhus vnrlanl$ By prcscnllng Imth kinds of consensus
scquenca, we cover tho information from both dhmctlrm,

In lhe AACC pmcrrrs, uppex case Icttcrs Indlcatc Idcntltlos, Let, I(X)% consctw.ulon of u
padcular amino ~ld at that position, with cxceptlon of the wild-card “X”. Clapsaro rcprcscntcdby
“.’”s. Paltlons m which all the observedor antlclpatcd amino Mid rcsldus belong 10a parllculur
amho add claw arc Indlcatcd by ‘“”’s, with all Lhcmemhrs of that clm Ilstcd vcrllcally blow
that position. This Ilsdng dots not Imply that nll such substitutionshave occurrul IIt [hut ~lto, nor
dues it prccludo the pnsslbllhy of a non-conwmcd rcplaccmcnl recurring nt UuNsltc.

ITo AACC analysls UIIIIIY culculutm lho Infommtkm conlcnt, or tha number of amino ucld
cqulvalcnts c(mudncd In each puucm: toudly vurloblc situ (wild-curd X) huvo O Infornwhm m!
uxnlly invurhuu shcs (u spccillc nmitro ucld) huvc Infwrrmlon or 1,0; till other WCS, mom or Icw
v~uiuhlc, mkc on values hclwrcn {) UJId 1.() UInlno Kid Cquivu]cnts.E’or this aJlcIJhIllon, till 20
un]lno wI(IH nrc &$sIImc(l 10 IIUVC cquul Inlimmuthml comcnl und rcglom scpurulcdhy N:lpsurc
iMsunmdm he ituthkilly Imlcpcndcnt[)f’unc unoltmr. An uddi[lonul culculuihm dcrlvcs u IcIINII1.
nomudlxcd Inf’ommion comcm, or In(wmmdon dcnslty, [’mm each puucrn. A progrum (suhpul)

11-1
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meauly p’ovickd by Drs. Randall Smith and lhnpk Smim has been used to SCICCLmaximally
information tisc subregions from W patterns based upon a user defined threshold. Fcw the
nmst ~ his analysts confums the inwriaru smches dlswcrcd through ordnary wmensus
sequmes; however, it also I&ndllca variable but ccmcrvcd regions that might be otherwise
Ovdookell

The absolute informadon density thresholds used in Ws qort arc indicated almve each
COnseMu@attcm tigIUnCIIL ~ miIIhtIUm Infcmnaion Cknsily required fcm-h subpatlcm was
* in cwder to select well ckdnd regions with LnfcwmaLiondensities si@kantiy above
the avaagc fa that pattan. ‘llw regions ccmtaini.ngmaximally infomnaion &.nse subpattcms

mcimWatedby “*””s plawd ova k apfqsWe t’CgiOIIOf lk dig5UnmL ~US a caldog Of
ccmscnd and invariant protein Swuctucs lmmmcs psdbk. Swh a camlog of HIV-l potcins is
IIEIUM1.

Because the AACC pwrns MC =wely wasitive to rare amino acid rqdacenwmts, and sc-
qumctng Crron, w Walog of Invariant al’d wnsemcd patlanx is highly smingenLTk anrto@on
Oflhlscatalog is, aslhcwatcu, lnitsalrfksl stage. mannotaikn Of epitoflcs heavily
Wed upon nota wvidal by Dr. James Brwk, WCIIK! Branch, AIDS Division, N’LAfD.

Tlw HIV-] principl ncuaalimicm dctemdnant (TNT)” m V3 Imp) Is not mfllciemly
conserved m lx Includul In the caialog; acadlngly, ks analysis and patums arc found in Part UL

Anino Acid classes
Al igrmm I

score S)niml

-2 ‘x”
o “=

1 “.”

2. m.~

3 “!*

s “Im
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HIV1 GAG

CONSENSUS1
HIVI.AI

HIVHXB2R

HIV?4N

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAN

HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIvZ2Z6
HIVNDK
HIVHAL
HIVU455
SIVCPZ

UGAAASVLSGGaLDkWEkIRLRP~KKkYkLKHiVWASRaLERFAvNPgLUt seGCRQIlgQLQPsLqT
-----------E--R--K-----G---K-K---I-----E-----V--G---TSE---.-U---.S-Q-

-----------E--R--U-----G---K-K---I-----E-----V--G---TSE-----LG----S-Q-

-----------E--R--N-----G---K-K---V-----E-----V--G---TSE-----U----S-Q-

-----------E--R--K-----G---K-K---I-----E-----V--S---TSE-----K---.S-Q-
-----------E--} X-----G---K-R---I-----E-----V--G---SSE-----LG----S-K-

E-------- --- -.-’. -K-----G ---K-Q-- -I----+ -----1-.G --.~sE.- ------- -!lJ-~-

'----------E--K--K-----G---K-K---I-----E-----V--G--.TSE---.-W----S-g-
-----------E--K--K-----G---Q-R---I-----E-----V--G---TSE----.LR----S-g-
--------- --E--K--K- ----G-.-g -K---I--- -.E--.--v--= ---TsE--- --~----s -Q-
--------- --E--R--K -----G---Q- R---I..-. +(-,..--v..~ .--~sK--- --~----s +-

-----------E--K--R-----G---K-Q---I-----E-----V--G-.-TSE.----ffi----S-g-

'----------K--K--U-----R---R-K---I-----E-----V--S---TAE-----m----A-O-
HGARASVLsGgKLD?WEkiRLRPGGkKkYrlKHlvWASWLErfalnPGLlEt saGCkqiigGLqpa ?qT
‘-------S-G---KI-KI------K-RYALN-IV-------RYALN ---L-TSE--KQIIG--QPAIQ-

--------S-G---KI-KI------K-RFALN-LV-------RFALN ---L-TSD--KQIIG--QPAIR-
‘-------S-G---RI-KI------K-RFTLN-LI-------RFTLN ---L-TSE--KQIIG--QPSIQ-
--------S-G---KI-KI------K-RFALN-Lv-------RFALN ---L-TGE--QQIWE--QSTLK-
'-------S-K---S--KI------N-K-RL--LV-------KFTLN-.-L-TAE--~IW-.gpA~.
--------T-G---R--KV------R-R-Ftl4--LV-------RFACD ---M-sKE--TKLLo--EPALK-

CONSENSUS1 GSEElrSLyNtvAtLYCVHQrIevkDTKEALdKiEEEQnkS.kKKA~?? . . . . . . ..aAAdt7?tGnas
HIVLAI ----LR--Y-TV-T------R-EIK------D-I----NK-.K---.-m . . . . . . . ..A-.DT. ..-HSS

HIVHXB2R '---LR--y-Tv-T------R-eIK------D-I----NK-.K------ . . .._ . . ..A--DT. ..-HsN

HIVWN ‘---LK--Y-TV-T------E-IINK-----E-I----NK-.K----- . . . . . . . . ..A--DTGNR-NSS
HIVJH3 '---LK--F-T/-T------R-EVK------E-I----NK-.K-----, . . . . . . . ..A--DT. ,.-Nss
HIVJRCSF ----LT--Y-’T-T ------R-EI K------E-I ----~-.H- ----, . . . . . . . . .A--DT. . ,-wss

HIVOYI ----IR--y- TV-T ------ K-EvK ----- -D-I----NK -.K------ . . . . , . . . .T--DT. . .-uss

HIVSF2 ----LR--Y-TV-T------R-Dm------E-I----NK-.K.--..U. , . . . . ..A-.GT. ..-NSS
HIVNY5CG ‘---RR--F-TV-V------D-IVNK-----D-I----NK- OK-----. ..,.. . . ..A.-DT. ..-Nss
HIVNL43 ----LR--Y-TI-V------R-DVK------D-I----NK-.K------ . . . . . . . ..A--DT. ..-NNs
HIVCDC4 '---LR--f-Tv-T------R-EvR------D-I----NK-.K------ . . . . . . . ..A--DT. ..-Nss
HIVHAN ----LR--Y-TV-T------D-VVNN-----D-V----NN- OK------ ----- . . ..E--DA. ..-NRN
HIVRF ‘---LK--y-Av-T------D-IvNK-----D-I----NK- OK------ ----- . . ..A--DT. ..-NGs
CONSENSUS2 GaEelrSLyNTvAtLyCvH7rIdVkDTkeAlmk~aaQnKe?kkkt~??77?7??t?aaadt???gnmm
HIVELI -T-E~--y--T-y-V-KGKD-K-KE-LEXBEEBNE-N-s .KKKA-- . . . . . . . . ..~DT. ..GNNS

HIvZ2Z6 -s-ELR--F--T-Y-V-EREE-K-KE-LEK~EE~NE-N-SKNKKA-- . . . . . . . . ..MDA. ..GNNS

HIVNDK .s.EIR--y.d/.Y-v.EREE-K-KE-VEK~EE~NE-N-s.KKKT--- . . . . . . . ..~ 55

HIVMAL

. . . . . .
-s-EIK-..v-.V-T-Y-v-DR-D-K-.KE-LDKINEs-RQKTRQKT .-AMAw. . ..mT. ..KNSS

HIVU455 -T.ELR--Y--V-V-Y-V-0R-D-K--KE-LNKIEEU-N-N.KQRT--- . . . . . . . ..MANT. . .G.S.

SIVCPZ -S-GLa--F--V-W-I-SDST-E-QK-LK-L. . . . . E-L-R.HHGE--sKTEsNSGSREGGASOGASASA

CONSENSUS1
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVHN

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY3CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAN

HIWF

CONSENSUS?

HIVEL1

H1vZ2Z6

IIIVNI)K

IIIVMAL

I11VU45!I

S[VCPZ

P17 \/ p24

qVSQNYPIVQNlqGQIWHQa ISPRTLNAWVKVVEEKAFSPEV1PFIFSALmEGATPQDLNTHLNTVGGHQA

Q'---------IQ------A------------V-------------S--S--------------------
Q '---------IQ------A------------V-----.-------S.-S--------------------
Q'---------IE------A------------V-------------S..S--------------------
K----------IQ- ----A------------V-------------S--S--------------------
Q...-... ...LQ--- ..-A...- -------- ~------- -.-.--s- -s------ --------- -----

Q----------LQ------P------------V----------.--S..A--------------------
0 ‘---------LO------A------------V --------- ..--s.-s. --------- . . . . . . . . . .

Q----------LO------A------------V----------- .-S--s --------------------
Q----------LQ------A------------V---------.---S..-S--------------------
Q----------LQ------A------------I----------.--A..S--------------------
Q----------LQ------A------------V-------------S-.S--------------------
Q----------LO------A------------V . . . . . . . . . .---s--s- --------- . . . . . . . . . .

qvSqNYP lVQN7CGQmvHQAlSPRTLNA~KV1EeKAFSPEVIPHFSALSEGALPQDlNtHLNtVGGliQa
QV-Q---[ ---L---WV---1 -------- .--[-E-- -------- -------- T.--L+- --T----- A

Qv-g---l,--l,---tqv.--l ----------- I.p >- - --- - . --- ---- - . .- T ---I.-T---T-----A
QV-Q---l,.-I,...MV.--I ------------ [-~- ‘---------------- ---I.-T---T-----AT

:lv-Q---l--- A---ML..-[----------- l-F .- ---- - -. . - - -. -- . -- l----l,-M--- I-----A
..-Q---A ---A---lvv---[,-----------v-[)-- ----------------T---IM-V---V-----A

c;l-(;---IA---A---MV--- [-----------v.~ .-------.--------.-,,-.-v. r---_--_-+;

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

“to

70

6B

70

70

70

70

70

70

126

126

126

129
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126

126

120

126

126

126

126

126

123
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127

123

132

124

134
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196
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199
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196

196

190

196
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196
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19?
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197
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UV1 GAG

CONSENSUS1 mMMETIN~WDRlHPvWPIaPGQHMPRGSDIAGTTSTLQEQIGWHTnNPPiPVGEIYKRWI

HIVLAI ------------------V--VH----A---------------------------N---I----------
HIVHXB2R ------------------V--VH----A---------------------------N---I----------
HIVMN ------------------L--VH----T---------------------------N---I----------
HIVJH3 ------------------L--AQ----A --------------------------- S---I ----------

HIVJRCSF ------------------L--VH----A---------------------------N---I----------
HIVOYI ------------------L--VH----A---------------------------N---I----------
HIVSF2 ------------------V--VH---..A---------------------------N---I----------
HIVNY5CG ------------------L--VH----A H I---------w. . . . . . . ..-. ---. . . . . . . . . . . . . ---

HIVNL43 ------------------L--VH----A --------------------------- H---I ----------

HIVCDC4 ------------------L--VH----A---------------------------N---T----------
HIVHAN ------------------L--VH----A N I------------------------------------- . . .

HIVRP ------------------L--VH----A --------------------------- W---I ----------
CONSENSUS2 W~LKotINc~oWDRlHPvHWPi~PGQ-PRGSD7AGTTSTlQEQI?WmTsWPPIPVG?iYkRWi
HIVELI ---H--ET--E---E---L--V----IA---H--------------L----A-H-S-------EI-K--I
HiVZ2Z6 ---H--ET--E ---Z---L--V----IA---H--------------L----A-M-S-------EI-K--I
HIVNDK ---H--ET--D---E---L--V----VA---H--------------L----A-M-S-------EI-K--I

HIVMAL -..H--~--D.--v---v--v-. .-IP..-H ---------- -.--L----G-H.s . . . ..- .DI.K..I

HIW455 -..M--Dr--E.--v-.-L--v---- Ip---rn ---------- ----v-...G-n.G---- .-.DI.R..I

SIVCPZ ---V--~--E---E---L--T----IA---L--------------L----G-T-A-------DV-R--V

COWSENSUS1

HIVLAI

HIvHxB2~

HIV74K

HIVJH3

HIVJRCSF

HIVOYI
HIVSF2

HIVNY5CG
HIVNL43
HIVCDC4
HIVHAN

HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVKAL

HIVU455

SIVCPZ

ILGLNKIV’RMYSPtSILDI rwP~PFRDWDWYKT~CQAm~~NwmTET] LVQWANPDCKTILKA

T R. . . . . . . . . . . . . ----- ------------------ ----- S-E ---WH---L ---------------

------------- ----- -----------------------S-E---~---L---------------T R

s--------- ---- -----R--- --------- --------- .-s-E---RT ---L ----- ----------

------------- ----- -----------------------S-E---WM---L---------------s R

v R--------- ---- ----- ------------------------ T-E---WL---L ---------------
r R------------- . . . . . --------- -------------- S-D---WL---L ---------------

r R--------- ---- . . . . . . . . . . . . ---------------- S-D---NM---L ---------------

T R--------- ---- ----- . . . . . . . . . -------------- S-E---WL---L ---------------

‘r R--------- ---- ----- ----------------------- S-C---WN---L ---------------

1 R. . . . . . ------- . . . . . ------------------ --..- S-E---WL--L ---------------

T K---------- ---- ----- ----------------------- T-E---WL---L ------------ ---

1 R. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---------------- s-D---~-- ----------- -------

IlGLNKlVRMYcPVSILDIRgGPKEPFRDYVDRpyKTUwsQ?VKnWNToTL[ :QNANPDCKtILM
-V----I----S-------.--------.-----Y-.------S.D--N---E.---------..T..K-
-L----I----S----------------------Y--------S-E--G..-E----------..T--K-

-L----I----S----------------------Y-----...S.D--N.--E-.--.-----..T--K-

-L----I----S ------------------ -. -.F------ --T.E--W- --E------ ------T-- K-

-L----1----S----------------------F--------T-D--N---E---------.--S-.R-

-L----V----C---------------------.Y-----.--S.E--N--.D.--.---....-g-.K-

p14 II Ii

CONSENSUS1 LGPaATLEEHnTACQGVCGPqHUAAvUEAHSQV. tnmat
HIVLAI A GV--- --------- ------- ---- ---.----m TNSAT
HIVHXB2R A GV--- ---------------- ---- . . . . . . . . . TNSAT
HIVNW A GV--- --------- ------- ---- -.., ----- . TNSAT
HIVJH3 A‘-- ‘---------------G----V--------.TN9TT
HIVJRCSF A‘-- ----------------G----V -------- .TNPAT.
HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVCDC4

HIVHAW

HIVRF

CONSENSUS2

IIIVELI

I11VZ2Z6

NIVNDK

IIIVMAL

IIIVIJ45!I

!iIvcPz

\/ pl
iMmQrGNFrnQrKtvKCFNCGKoGHIAkN

1-PI-R ---RN-R-IV -------E--I-R-

I-M-R---RN-R-IV-------E--T-R-

I-M-R---RR-11IE-------E--I-K-

I-M-R---RR-11IE-------E--L-R-

I-M-R---RR-NVNE-------E--I-R-

A GV--- . . . . . . . . . ------- . . . . --.---.- ..NSVT.V-H-K---KR-TVTE-------E--I-K-

A‘-- ----------------G----V --------- TWPAN.I-M-R---RR-TVTE-------E--[-K-

A GV--- ---------------- ---- -------- . TNPAT. I-I-R---RK-TVTE-------E--I-K-
----------------- -.+-.--v -------- ,rNpATmI.r-K...RR-~.~. -.....~-.I.K.
-..A ------ .--.-.----G --..v ----- -.-,TN~Ar, 1-M.R--.n~ -G-T”-.--- -.E..[-R-

A‘-- ----------------G----V--------, TGSAA, I-M-R---RR-TVTE-------E-- [-R-

A‘-- ‘---------------S----I -------- .TNSAT. I-L-K---RR-IVIV-------V-- I-K-

LGP?ATLEE14MTACgCVGGPnHKAItVLAEAHSq? ?tns??avmvnQrGnCkGprk 71KCFNCGKECJI lAkN

Q--- ---------------- -----------QA.TNSVTTAIW4-R-NFK-PRK1----------- 1-K-S

Q--- ---U ------------ -----------QA.TNSMAVHM-li-NFK-PtIKT--------I--- 1-H-S

---Q ----- ‘----------(;-----------QV. TGSATAVMM-R-NFK-lIllKS ---------- -T-K-

---G----------------5- ---------- QA.TNSTAAIMM-R-NFI(-Q,KR -------- ---1,-11-
---(;----------------(; -----------QVQ.Q, .TSIM14-R-NFR-P .NII-----------I,-;(-

---G- --------------- !;----------- MVQNQ(;UA1.)VFf’-K-QGA-PKllK-----------l.-I!-

266
266
266
269
266
266
266
268
266
266
266
266
266
260
266
267
263
272

262
274

336
336
336
339
336
336
336
330
336
336
336
336
336
129
336
337
333
342
332
344

404
404
404
4fl?

404
404
403
406
404

404
404
404
404
191

405

406

402

4:()

] 1111

414

114
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HIV1 GAG

PO1 cds ‘>

pl \/ \/ P6
CONSENSUS1 CrAPRKkGCWkCGkEGHQMKdCte??RQANrLGKIWPShKGRpgN????????????FlQsRpEPTAPPe

HIVLAI -R----K---K--K------D-TE. .------------Y---PFLQSRPEPTApPpL-s-P-E------E

HIVHXB2R -R----K---K--K------D-TE. .------------Y---PG-. . . . . . . . . . . .-L-S-P------E

HI VMN -R----R---K--K------D-TE. .------------C---.R-. . . . . . . . . . ..-P-S-T------E

HIVJH3 -R----K---K--K------D-NE. .------------S---PG-. ...........-L-S-P------E
HIVJRCSF -R----K---K--K------E-TE. .------------Y---PG.............-L-s-p------E
HIVoyI -R----K---K--R------D-TE. .------------H---PG-. . . . . . . . . . . .-L-N-P------A

HIVSF2 -R----K---R--R------D-TE. .------------Y---PG-. . . . . . . . . . . .-L-S-P------E

HIVNY5CG -R----K---K--K------D-TE. .------------H---PG . . . . . . . . . . . . .-L-S-P------E

HIVNL43 -R----K---K--K------D-TE. .------------H---PG . . . . . . . . . . . ..-L-S-P------E

HIVCDC4 -K----K---K--R------D-TE. .------------H---PG . . . . . . . . . . . ..-L-S-P------E

HIVHAN -R----K---K--K------D-TE. .------------H---PG-. . . . . . . . . . . .-L-S-P------E

HIVRF -R----K---K--K------D-TNEG------------H---PG- . . . . . . . . . . . .-L-S-P------E

CONSENSUS2 CrAPRkKGCWkCGkEGHQmXDCTe. .RQaNFLGkiWPShkGRPGN . . . . . . . . . . ..FIQsRpEPTAPPa

HIVELI -R---K ----R--K----,----E. HK-A----RI---HK ------ . . . . . . . . . .-L-S-P------A

HIVZ2Z6 -R---R----K--K----L----E. .--A----HK---HK --------- . . . . . . . .-L-S-P------A

HIVNDK -R---K ----K--R----M----E. .--A----HK---HK ------ . . . . . . . . . . .-L-S-P------A

HIVWAL -R---K----K--K----M----E. .--A----HK---HK ------ . . . . . . . . . . .-L-S-P------A

HIVU455 -R---K----K--K----M----E, .--A----NK---NK --------- . . . . . . . .-P-S-P------A
SIVCPZ -K---R----R--Q----M----G. .--V----KG---RS ------ . . . . . . . . . ..-V-N-T------I

\/ (minor) \/ (minor) / p6 terminus (80\)
CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIV14N
HIVJH3
HIVJRCSF
HIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG
HIVNL43
HIVCDC4
HIVHAN
HIVRr
CONSENSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIVNDK
HIVMAL
HIVU455
SIVCPZ

ESFrfGeEtttPsQKQE????piDKeLYPLaSLrSLFGnDPsSq*

---RS-V-TTT-S ----- .,,PI--E----N--R----N--S-Q-

---RS-V-TTT-P ----- . ..PI--E----N--R----N--S-Q-

---RF-E-TTT-Y----KKQEDI--K----A--K----N--L-Q-

---RF-E-TTT-S ----- . ..PR--E----N--R----N--S-P-

---RF-E-TAT-S ----QKQEPI--E----N--R----N--5-Q-

---GF-E-TTT-P ----- . ..PI--G----N--R----N--S-Q-

---RF-E-KTT-S ----- . ..PI--E----N--R----N--S-Q-

---KF-E-TTT-S ----- . ..PI--E----S--R----S--S-O-
---RF-E-TTT-S ----- . ..PI--E----S--R----S--S-Q-
---RF.D-TTT-s-- .-. . . ,pR-.E----A--R. ---N--s-Q-

---RF- ,-ATA-S ------ ..PI--E----A--l(----S--S-Q-
---RF-E-T. T-S----, , ,,KI--E----N--K----N--S-Q-

EsfGfqE.l. tpsqKqE, ., .qkdkalyPltsLKSLTGnDplsQ-

-SF-FG-EI.TPSQ-Q-. . ..QKDKELY-LTS---- --N-PLS--

-SF-FG-EI. TPSQ-Q-, . ..QKDKELY-STA------N-PLL--

-SF-FG-EI. TPSQ-Q-. . ..QKDKELY-LAS------N-PSS--

-SF-FG-EI. KPSQ-Q-. . ,,QKDKELY-lAS------N-QL5--

-IF-MG-KM, TSPA-Q-. . .. LKIIREQT-LVS------N-PLS--

-SY-YQ-EE.KSQE-K- . . , .G,ESSLY-PTS---- --S-PSS--

500

512

500

506

500

504

499

S02

500

500

500

499

501

498

500

501

497

505

493

500

460
472
460
462
460
460
459
462
460
460
460
460
462
449
461
462
458
466
454
470



HIV1 GAG

Information dense stretches (0.93 or greater) are indicated by ● ***.

********** ● ☛☛☛☛

CONSENSUS1 MGAWSVLSGGeLDkWEkIRLRP~KKkYkLKHiWASReLERFAvNPqLMtseGCRQIlqQLQPsLqT

CONSENSUS2 _-------s-gK--?--_i ----G-k---rlv-Ev.---E--r f~ln-G-l---..-kqii---qp~?--
HIVIGAG MGARASVLSGX-LDXWE-IRLRPXG.K-YXLKH. .WASR-LE- --.NP”L1,E- .“GC”QI’”XQLQ- ‘“-T

K D DK II K KFAI A SAD K I AAIK

R E ER w R RWGV G TGE R V GGVR

E N NE L E YSL S SNEL SSLE

00 09 M Q TM T TQQM TTMQ

K K PPPK PP

R R R

H H H

s s s

T T T

● ☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛

CONSENSUS1 GSEElrSLyNtvAtLYCVHQrIevkDTKEALdKiEEEQnkS. kKKAQQ?? . . . . . . ..aMdt???Gnss

CONSENSUS2 -s-e------T----y-v-?--dV---ke-lgkmoeg-.Kg?-kkt-.--????????-aa---..g-..

HIVIGAG G“EEX”SL”N””AXLYCVH-XI ““-DTKEA””K.EEXQ.. ”,X”. .QQ . . . . . . ,. , . XAAX. .,,,.X,

s DFAI K DIK ID I DDD KKA
T EWGV R EVR VE V EEE RRG

NYS E LN L NNN E S

QT Q Mu

KP
QQQ Q T
KKK P

R RRR

H HHH

s Sss

T TTT

pil \/ p24
● ******** ● *************** ● ******** ●******** ● *****

CONSENSUS1 qVSQNYPIVQNlqGQWl{QaISPRTLNAWK\vEEK~SPEVIPUFsALsEGATPQDLNTMLNWGGHQA

CONSENSUS2 -v-q---?Q--?Q.-mv--Al --------- --l.eQ--. ---.--.s- -S.--c--- ~-t.-..t-- -.-a

HIVIGAG .. SQNYPIVQNX.GQX” HQ. "SPRTLNAWKV"E-KAFSPEVIPMF"AL"EGATPQDLNXMLNXVGGHQA

E I AI ID AA

Q V GV VE GO

SL !lS

TM TT

P PP

● ☛☛☛✎✌✌☛☛☛☛✌☛☛ ● ☛☛☛☛ ● *********9**** ● ** ******** ● *******,*

CONSENSUS1 AMQMLKl!TINtlEAAEWl)Rl}lPvhAGP IaPGQMRKPRGSllIAGTTSTLQEQICWMTnNPPiPVGE:YKllWI

CONSENSUS2 ‘--M--UC--U---O -------}1---1--- -m------------- .l---.?-m ----- ~.--pk-i..i

IIIVIGAG A14QMI,K”TIN.EAA.WOR”IIPX.AGP .“PGQMREPRCSl)IAGTT3T.Qi.Q1 “WMTXNPPXPVG- IY”NWI

DD171D[A 1A DK

Ef?l?VEVG VG F.11

1. N !i L

14QT M

I(P

R

H

s

T

70

60

70

126

123

122

196

192

190

266

?60

J h o

il.11
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HIV1 GAG

* ●☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛

CONSENSUS1 ILGLNKIVRMYbPtSILDIrQGPKEPFRDYVDRFYKTLWEQAsQeVKNwmTETlLVQNANPDCKTILKA

CONSENSUS2 -l----i----s-V-----R--------------y----------?--nwM-e-L----------t--k-

HIVIGAG I“GLNKIVRMYSPXSILDI “~PKEPFRDYVDRF-KTLRAEQA”Q”vKXXXTET’LVQNANPOCK” IL-A

I K F SD I SK

v R w TE v TR

L Y l!

M M

F

w

Y

c

p24 \/ \/ II pl
● ** ● *************** ● ************ ● ******

CONSENSUS1 LGPaATLEEMMTACQGVGGPgHKARvLAEAMSQV. tnaat. iMmQrGNFrnQrKtvKCFNCGKeGHIAkN

CONSENSUS2 --- ?--------- -----..., -.--v---- -- q?? ---??avm----nfkk?IkEI-------E--l---
HIVIGAG LGPXATLEEMt4TACQGVGGP-HKAR” LAEAMSQX. ,X,.X .XM”Q”GNF-XX .’X”KCFNCGKXGHXA-N

A I IKKKI It

GV VRRRV R

s L

T M

P

pO~ cds ->

pl \/ \/ P6
● ********** ● *********** ●*****

CONSENSUSI CrAPRKkGCWkCGkEGt{QMKdCtat?RUANVLGKIWPShKGRpgN????????????FlQaRpEPTAPPo

CONSENSUS2 -----kK-----.,-----m-D-T-. .--a----ki----k--PG-o .,o ... ... , .------------a

I{IVIGAG C“AFR””GCW”CG”EGHQ”K”C-” ,RQANFLG”IWPSXKCR,XN, ,,, .,, ... ,,FXQ”R.EPTAPPX

K KKKK LDDD K DA

R RRRR MliP,E R EG

NN NS

o QT
K KP

R R

H H

s s

T T

\/ (minor) \/ (minor} / p6 torminum (tJO\)
CONSI?,NSU21 l?SF’rfGeELttp9Ql(Qlj777?~]iI)Kel,Ylt[,aSI,rSl,FCnt)i~sS[~* 500
CONSENSIJS2 -af(i-ql;al .-p-t~-(~- .,, ,[~k(ik- ly-lts-lf------pl #Q* 488

IIIVIGAG P,XPXXG.. X.X.XXKQI;., . . XXI).XXXPXX”1,”SI,FG”DXXXX4 4H”I

KA K AKD

R(I R GN It

Q,9 9 N

QT T Q
p p K

N

II

8

T

336

329

330

404

393

394

460

449

449

11.9
MAV Of



ilVl GAG

HIVIGAG:O KARASVLSG
Myrlmtoylation sit- (Schultz ● t ●l,, Ann. Rev, Call Biol. 4:

611-47, 198@).

Toqethor with tho followinq pmpcid., IRLRP, ● 23-rasiduo
paptldo with a potontial ●midatmd C-terminus appoarm to mimic
A qonadolibsrin molmcula {Glass, J. Thaor. Biol. 150!489-496,
1991) .

HIV1CAGI1O IRLRP
‘IRLR= is part of ● eonformatlonal nautrallxation ●pito~,
Papnidaro ●t il., J. Vi:ol. 63:267-272 (19B9).

Sag ●bova; tho LRPG is common to all known qonadolibarin
pmptidmm,

HIV1GAGI04 LYCVH

‘YCVH= 1- part of tha paptida HGP-30, which can mrvo am a
noutrali~inq ●ntibody ●pitopo (Sarin ● t ●l., Sclonca 232:
1135-37 (1906) ●nd Naylor ● t ●l., PNAS 84:2951-5S [1907)),

●nd ● a a cytotomlc T-coll ●pltopo [Achour ● t ●l., PNAS a7:
7045-49 [1990)).

HIV1GAG195 DTKEA
This fraqmnt 1- part of th- pootldm HGP-30, which c..n sorva ● s a
nautralizinq ●ntibody ●pltopo [Sarin ●t ●l., Scionca 232I
1135-37 (19Bf) ●nd :Iaylor ● t al., PNAS 8412951-53 (1907)),

and ● s a cytoto~lo T-cmll ●pitopa (Aehour ●t ●l., PNAS 07:

7045-49 (199U)).

Thlm p17 fraqnunt ●l-o show- similarity to thymonin alpha on. (Sarin
● t ●l., Scionca 2321 1135-17, 1906) ●nd to tho humn haavy nauro-
fllammnt subunit (t4yara, l(orbar and Nolmon, T-Divimion, IANL,
unpublishadl .

HIV1GAG1127 SQNYPIVQN
Tha p17/p24 clmavaqm ● ltm 1s lofatod within this poptida
Ilandarnon ● t. ●l., J, Vlrol, 6212307-95, 1908).

I11V1GAG1146 SPMTLNAUVMVaEkKAF’SPEVIPHF
‘Thl# fraqmcnt is contalnmd within ● larqo connorvad pat.torn
of N1V2, th~t also cent.ainn tha followlnq two NIV1 patt.rnn,

CAG1175 dnd GAGIIB9. Tha H1VM2 pattmrn int TLNANVKLvltoKKFG
AEWPGFQALSEGCLPYDI NwLNCVGdNQAANQ1 IRmllNmEAA,

llIVIGAa:l’lS WCATPODI,N
●nma llIVlGAGl146

HIVIGAGtlBq VG(lNQAAhQHl,KkT lNkF,AAhWf)R
An Inmrtlnn In t,ho ‘F.AAE- efiunao ● dominant mutation In p24
which i~alr~ cmilular r!4p4cil.y to ouppart IIIV rmpllcat.lon of
brlld-t.ypo virus, Tronu ● t 41,, C-II 591111-)20 [lQ@l).

[1.10
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HIV1 GAG

HIV1GAG:223 PGQMREPRGSDIAGTTST
An Insertion in tha “TST” caumas ● dominant mutation in p24
which impair= cellular capacity to support HIV replication of
wild-type virus. Trono at al., call 59:113-120 (19E9).
‘PGQMREPRGn im part of a cytotoxic T-call apitopa. Clavorie et
●l., Eur. J. Immunol. 12:1547-53 {1990).

Thin fraqment contain- a region idantlcal to a conserved pattern
in HIV2, ‘GSDIAGTTSm .

HIV1GAG:242 QEQI hWWT

HIVlCAGi25S PVGkIYnRWII
Part of this fraqntent is similar to a conoerved pattern in HIV2,
‘IYRRWIQ?GLQKCVR= .

HIV1GAG:267 GLNKIVRMYSP
‘GLNKIVRHY- 1s part of a cytotoxic T-cell ●pitope. Nixon ● t ●l.,

Nature 3361404-487 (1980).

Part of this fraqmmnt 1S ●lmilar to t conserved pattern !.n HIV2,
‘1YRRWIQ7GLQKCVRm .

HIV1GAG:279 SILDInQCPKEPFRDYVDRFdKTLRAEQA
This fraqment contains ● reqlon identical to a conserved pattern
in HIV2, ‘QGPKE”.

Part of thim fraqmcnt 1S similar to a conserved pattern in HIV2,
“FQSYVDRFYKSLRAEQTDPAVKNWMTQTLL” .
Both T- and B-cell ●pltopem ● re rmported to be contained wlthln
thlm fraqment by Chonq ● t ●l., FEBS 2641 231-234, 1990.

HIV1GAG1320 LVQNANPDCK1[ LnALGP
Contalno ● cytoto~ic T-cell ●pitope. Gotch ● t
●l,, Intornat. Immunol. 2:707-712 (1990).

Part of chin fraqment 1S ■lmllar to a conserved pattern in HIV2,
‘NPDCi(LV1.KGLG” .

IIIV1GAGI139 ATLEEMt4TACQGVGGPjllKARalAEAMSQ
Cnntalnn the p24 C-tormlnum [Hmndermon ● t ●l., J. Vkrol, 621 2507-
95, 1908).

Part nf thin fraqmnt 1S mlmlltr to a connerved pattern in IIIV2,
“NPTLKW4LT- .

lllvlGAGlln6 KCFNCGK
Cruclsl line flnqer motif in thm p7 protein

nurmal RNA packaqlnq ●nd lnfactlvlty (Gerel
J. Vlrol, 64I 320/-11,

Part of t,hlm fraqmcnL

“WNCCM” .

lllvlm(;t4r,l l;rWfKGn F(’llQ

I’.lfl III lhl~ Iffitlmmll)
lllllll{Ql;l,w~l,(;*l ,

19’?0) .

● nlmllar Lo ● con-m

required for
cket al.,

vud pat,tarn in IIIV2,

11=11
MAY Ql



HIV1 GAG

HIV1GAG:425 RQANFLGnIWPS

This segment 1S in the region where a ribosomal frame

~hift occurs that allows the gag and pol genes to overlap

in diffcrant raading frames. The ~hift occurs at the “L”.
Jacks ● t ●1., Natur. 331:2S0-2a3 (1988).

“RQANF” 1S part of ● cytotoxic T-cell epitope. Clavaria ● t

al., Eur. J. Immunol. 12:1547-53 (1990).

Part of this fragmant is similar to a conserved pattern in HIV2,

‘RQAGFLG” ,

HIV1GAG:451 EPTAPP

Pare of ● cytotoxic T-call ●pitopa -- peptida of Clav.ria

St ●l., Eur. J. Immunol. 18:1547-1553 (1988).

11.12
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HIV2/SIV GAG

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVM?4251

sIvMM142

SIVUH239

SIVMNE

SIVSWMH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HTV2D2(15

SIV14M251

SIVMM142

SIVMM239

SIVMNE

SIVSMHH4

SIVSM14PBJ

MGarnSVL?GKkaDELEklRLRPgGKKkY?LKH?kWAaNeLDrFGLaESLLeflKEGCQKIl sVLaPIVPT

--ARN---R--KA----RI----G---K-R---I---A-K--R---A----ES-------LT--O-M---

--ARN---R--KA----KI----G---K-K---I---A-E--R---A----ES-------LT--D-L---

--AKN ---R--KA----KI----G---K-R---I---A-E--R---T----ES-------IS--E-L---

--ARN---R--KA----KI----G---K-R---I---A-E--R---A----ES-------LT--D-L---

--ARN---KA-KV----KV----G ---K-R---A---K-A--K---A----ES-------LR--D-L---

--ARN ---R--KA----KV----N---R-R---V---A-E--R---A----ES.------LK--E-L---

--ARN ---R--KA----KI----S---K-R---I---A-E--K---A----ES-------LT--D-L---

--ARG---S--KT----KV----G---K-M---V---V-E--R---A----ES-------LK--A-L---

--ARN ---S--KA----KI----G---K-H---V---A-E--R---A----EN-------LS--A-L---

--ARN ---S--KA----KI----G---K-H---V---A-E--R---A-.--EN-------LS--A-L---

--VRN ---S--KA----KI----N---K-M---V---A-E--R---A----EN-------LS--A-L---

--ARN---S--KA----KI----G---K-M---V---A-E--R---A----EN-------LS--A-L---

--ARN ---S--EA----w----N---K-M---V---A-E--R---A----DN-------LS--A-L---

--ARN---S--W----KI----G---R-Q---I---A-E--R---A----EN-------LS--A-L---

p16 1/ p28

GSENLKSL?NtvCViwCiHAEEKvKdTEmAKqlvqRHLvaeTgtaakMP?tarPTAPpSq?qgNyPVQq?

--------F-TV--IW-I-----V-D--G--QI~---VAE-GTAEK--STSR----S-EKGG-Y---H.

--------F-TV--IM-I-----V-D--G--QIVQ---VAE-GTAEK--NTSR----P-GK. .-F---Q.

--------Y-TT--IW-L-----V-D--E--RIVG---VAE-ETAEK--NISR----P-GKGG-F---Q.

--------F-TV--IW-I-----A-D--E--OKvQ---vAE-KTTEK--STSR----P-GNGG-F---Q.

--------F-TV--IW-L-----V-D--E--KUQ---VAE-GTAEK--NTSR----P-GKRG-Y---Q.

--------F-TV--IW-L-----V-D--E--KUQ---VAE-GTAEK--NISR----P-GKGG-F---Q.

--------F-TV--IW-L-----V-D--E--KLVQ---GAE-GTAEK--STSR----P-GRGR-F---QT

--------F-IV--IF-L-----V-D--E--KIAQ---MD-. ,. EK--AT:JK----P-G. ,G-Y---Q.

--------Y-TV--IW-I----.IV-H--E--QIVQ---WE-GTAET--KTSR----S-GRGG-Y---Q.

--------Y-TV--IW-I-----V-H--E--QIVQ---wE-GTAET--KTSR--- -F-GRGG-Y---Q.

--------Y-TV--IW-I-----V-H--E--QIVQ---WE-GTTET--KTSR----S-GRGG-Y---Q,

--------Y-TV--IW-I-----V-H--E--QIVQ---WE-GTAET--KTSR----S-GRGG-Y---Q.

------.-Y-TV--IW-I-----'/-H--E--QIVQ---WE-CTADR--ATSR----P-GRGG-Y---Q.

--------Y-TV--LW-I-----V-H--E--QIVQ---WE-GTADK--ATSR----P-GKGG-Y---Q.

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2N[HZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

H1V2GH1

lllV2D205

SIVMM251

s1VHM142

s[vM14239

SIVMNE

S[VSMMI14

SIVSMMPllJ

(P28 alaavaq. clto dotorminad for ●lvmac and sivrnno; pramumad to ●pply to

?qGNY7HlPLSPrTLNAWKLvEaKKFGAEWpGFQALSEGCtPYDINQMLNCVGdl{QAAMQI IReIINa

VG---I-R----R--------V-E--------P ---------T------------D---------E---E

VA---T-I----G--------V-E--------P---------T-- D E F. . - - ----- - --- .- - . - -. -

KG ---V-L----R--------V-E--------P---------T------------D---------E---E

VA ---T-V----R--------V-E--------P..--------T------------D---------E---E

AC ---V-V----R --------V-E--------P ------- --T------------D---------E---K

AG---I-V----R--------V-F,--------P---------T------- -----D---------E---E

GG---V-R----R--------V-I)--------P--- ------T------------D---------E---D

[.A---V-li----R--------V-E--------P---------T------------E---------K---K

IG---V-L----R--------I-E--------P---------T------------O---------D---E

IG---T-L----R--------I-E--------S---------l,------------D------- --D---F,

IG---V-L----R--------I-E--------p---------T.-----------D---------O---E

VG ---T-L----R--.-----t-E--------P---------T--- ---------E-.-------E---E

VG---[,[R----R--------V-P.--------P-- -------T------------E---------E---!?

lG---L-M----M--------1 -E--------P---------T ------------E---------E---E

67

70

70

“1o
70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

133

139

1.37

139

13’3

139

139

140

134

139

139

139

139

139

139

I{IV2)

201

209

207

209

209

209

209

210

204

209

?09

709

?09

2(79

209



HIV2/SIV GAG

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV?GH1

HIV2D205

SIVMH251

SIV14M142

SIVM14239

SIV’MNE

SIVSHKH4

SIVSWKPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV14M251

SIVMM142

SIVPIH219

S IV14NE

SIVSWMH4

SIVSM14PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21.SY

HIV2ST

H[V2BEN

HIV2D194

IIIV2GH1

IIIV-D205

SIV14M251

s[VMM142

S1VMM239

SIVMNP,

SIVSMMH4

SIVSMMPBJ

E~dWG?qHPlWPlpaGQLRePrGSOIAGTTStV?EQIqWMyRqqNPvPVGnIYRRWIQ?GLQKCVRmY
---E--VQ--IPG-LPA----E-R-----.---T-2---Q--F-pg--v---N-.-----I-----.-M-

---D--VA--IPG-LPA----E-R---------T-E---Q--F-PQ--V---N-------I-------M-

---D--vQ --IPG-LPA----D-R---------T-E---E--Y-QE--V---N-------I-------H-

---D--AQ--IPG-LPA----E-R---------T-E---Q--F-PQ--V---S-------I-------M-

---D--SQ--IPG-LPA----OMR---------T-D---Q--Y-PQ--V---N-------I-------K-

---D--AQ--IPG-LPA----D-R---------T-D---Q--Y-QP--V---N-------I-------M-

---D--AQ--IPG-LPA----D-R---------T-E---Q--Y-PQ--V---N-------I-------M-

---0--w--SpG-UpA----D-R---------T-E---O--Y-AQ--V---N-------L-------M-

---D--LQ--QPA-.QQ----E-S---------S-D---Q--Y-QQ--I---N-------L-------H-

---D--LQ--QQA-.QQ----E-S---------T-E---Q--Y-QQ--I---N-------L-------M-

---D--LQ--QPA-.W----E-S---------S-D---Q--Y-QQ--I---N-------L-------M-

---D--w--wA-.w----E-S---------T-D---9--Y-QQ--I---N-------L-------M-

---D--LQ--QPG-UA----E-R---------T-D---Q--Y-QQ--I---N-------L-------M-

--- --LQ--QPG-IPP----E-R---------T-D---Q--Y-QQ--I---N-------L-------M-D

NPTnILDvkQGPKEpFQSYVORFYKSLWEQTDpA~~HTQTLLlQnaNP~KLVLKGLGmNPTLEEML

N-.. ---- JK-----P ----- ‘------------ P-----------V -NA--------- ---H --------

--- ---IN-----P------------------P-----------I-NA------------H--------N
--- ---IK-----S------------------A-----------V- ,s------------I4--------N

--- ---IK-----P------------------P-----------V-NA------------I--------N

--- ---IK-----P------------------p-----------I-NA-----..------H--------N

N--- ---VR-----S------------------P-----------I-NA------------M--------

--- ---VK-----P------------------P-----------I-NA------------H--------N

--- ---IK-----P------------------P-----------I-NA------------M--------N

--- ---'JK-----P------------------A-----------I-NA------------V--------N

--- ---VK-----P------------------PN --------- --1-NA--- --------- T . -------

--- ---VK-----P------------------A-----------I-NA------------V--------N

--- ---VK-----P------------------P-----------I-NA------------M--------S
.-. N- -VK-----I------------------P-----------I -NA------------M --------

--- ---VK-----P------------------P-----------I-NA------------ [--------N

p20 II \/ P8
TaCQGvGGPqQKARLHAEALKoal ?paplPFAAaQqt ??7rk71kcWNCGKmGHnA rQcr~PRRQGCWKC

-A---G---G-----------EVIGPAPI ----A-Q . . .. RKAFEc-----E.-s-R.IcRA ---------

-T---V---G -----------EVMMAPI- ---A-Q, ,., RKTFKC-----R--S-R-WSA ---------

-A---I---G -----------EAMRPAPI----A-2. ... KRAIRC-----R--S-R-CRA ---------

-A---V---G -----------EAMAPAPI ----A-Q. ... RRTIKC---..-E--S-R-CRA ---------

-A---V---G -----------EAHOPSPI- ---A-Q, ,,, RKAIRY-----R--s-R-CRA ---------

-A---V---S -----------EALTPAPI ----A-Q. ,,, R14AIRC-----K--S-K-CRA ---------

-A---V---G ‘----------EALTPPPI ----A-Q. . .. RKVIRC-----R--S-R-CRA ---------

-A---1---G -----------KALTPAPI----V-QKAGKRGTVTC-----Q--T-R-CRA---------

-A---V---G -----------K.ALAPVPI----A-KRGP ,RKP[KC-----R--S-R-CRA ---------

-A---V---G -----------EAIAPAPI----A-QKCP .RKPIKC---..-E--S-R-CRA ---------

-A---V ..-G..--..--..-}JA LA~!Jp.1---.A-QRGp .RKpIKc..---~..,s -~.c~A-..--.--.

-A---V---G ‘----------EAMPGPL----A-QKGP .RKPIKC-----R--S-R-CRT--- -----

-A---V---G-. ---------EALRPDQL----V-QKG .QRKTIKC-----K--S-K-CRA---- -----

-A---V---G -----------DALTQGPL----V-QKG. QRKIIKC-----E--CRAR-CRA ---------

260

279

277

279

279

219
279

200

274

278

278

270

27fl

279

279

338

349

347

348

349

349

349

3s0

344

348

340

340

340

349

349

402

415

413

414

415

415

41s

416

414

41”1

417

411

417

410
41U

11.t4
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HlV2/SIV GAG

CONSENSUS

HI”J2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVMM251

SIVWM142

sIVMN239

SIW4NE

SIVSM14H4

SIVSN14PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

SIVMM251

sIvM14142

sIVMM239

SIVMNE

SIVSWMH4

PO1 cds ‘>

pa \/pi p~~,/ P6

Gk?qHvMakCPaRQAGFLGIGpwGKkpRNFPmaq?pqGl ???????????7?????7tPtAPP?dPavdl

-KPG-I-TN--D-------L-PW--KP----VAQvPQ-Lo . . . . . . . . . . . . . . . ..T-T---vAvDLDL

-KSG-V-AN--D-------I-HW--KA----LAQvPQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . ..T-T---LAvDLDL

-KSG-I-AN--D -------L-PW--KP----WPLSQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . ..T-T---MAvDLDL

-KAG-I-AK--E-------L-Pw--KP----vAQIPQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . ..T-T---IvEDLDL

-KPG-I-AN--E-------L-PR--KP----vTQAPQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . ..I-T---AAAELEL

-KSG-I-AN--E -------M-PR--QP----AAQLPQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . I-T--- ID-AVDL

-KTG-V-AK--E-------H-PW--KP----VAQAPP-L. ..s . . . . . . . . . . . . . .I-T---AAvDLDL

-KTG-I-SK--E-------L-PW--KP ----MTQVPQ-VTPSAPPMNPAEGMTPRGAT-S---AAVEMEM

-KMD-V-AK--D-------L-PW--KP----MAQVHQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . ..T-T---EAvDLDL

-KHD-V-AK--N-------L-PW--KP----t4AOVhQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . ..T-T---EAvDLDL

-KMD-V-AK--D-------L-PW--KP----MAQVHQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . ..M-T---EAvDLDL

-QMG-V-AI(--D-------F-PW--KP----NAQMHQ-L. . . , . . . . . ..s . . . . ..T-T---EAvDLDL
.K~G-v.AK--E -------L-PW--KP----MAQILPO-L. . . . . . . . . . . . . . . . . .I-T---EAvDLDL

-KAG-V-AK--E-------L-PLAQHPQ---I’LAQHPQ-L. . . . . . . . . . . . . . . . ..T-T---EAvDLDL

\/ (HIV2 only; noc minor) \/ (HIV2 only; not minor)/ p6

L77YHqqG??QM?q7??r8rPYKEV?????7?7???7??l7??TEDLLHLNS!.FG7DQ*

-EK--QQ-KR---.Q. .. RER-----TEDLLHLEQGETPYRKPP------------K---

-EK--QQ-KR---.O. ..RER-----TEDLLRFEQAETPCRE. T------------K---

-EK--QQ-RK---.Q. .. RQR-----TEDLLHLEQGETPHRE. T------------N---

-EK--QQ-KR---.Q. ..RER-----TEDFLQL~,KQETPCRE. T------------K---

-ER--QQ-RK---.Q. .. RER-----TEDLLHLEQRETPHRE. E------------K---

-EK--QQ-RK---.Q. ..RER -----TEDLLHLEQGETPHRG.A------------K---

-ER--QQ-RE---.Q. ..RER -----TEDLLHLEQGKAPHRE.A------------K---

-KS--Qt4-RQ---m . ..SRER ------ . . . . . . . . . . . . . . . . .------------E---

-KN--QL-KQ---- . ..SREK ------ . . . . . . . . . . . . . . . . .------------G---

-KN--HL-KQ---- . ..SRGK ------- . . . . . . . . . . . . . . . .------------G---

-KN--QL-KQ ---KQRESREK ------- . . . . . . . . . . . . . . . .------------G---

-KN--QL-KQ---- . ..SKRK ------- . . . . . . . . . . . . . . . .------------E---

-KN--KM-RK--- . . ..NRER ------ . . . . . . . . . . . . . . . .------------E---

terminus

403

522

519

520

521

52:

521

522

521

506

506

510

506

507

451

467

465

466

467

467

467

460

404

469

469

469

469

41D

470

SIVSMWPBJ -KN--KH-RR---- . ..NRER ------ . . . . . . . . . . . . . . . . .------------E--- 507

11.15
mA.u ,ba



HIV2/SIV GAG

Information dense stretches (0.93 or greater) aro indicated by ● ***.

● ☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛

CONSENSUS MGarnSVL?GKkaDELEkiRLRPgGKKkY?LKH?VWAaNeLi7 :FGLaESLLesKEGCQKIlsVLaPIVPT 67

HIV2SIVGAG MGX-XSVL-GK"-DELE--RLRPXGKK-YXLKH-wMN-LD"FGL-ESLL- ‘KEGCQKI”-VLXP”VPT 70

K D KA KI K I KKADD ID L

R E RG RV R v RRGEE VE M

N Es E s N LN

Q QT Q T Q F4Q

KP P K K
R R R
H H H
s s s
T T T

p16 \/ p28
● ******* ● ****

CONSENSUS GSENLKSL?NtvCViwCiHAEEKvKdTEeAKqivqRHLvaeTgtaekMP?tsrPTAPpSg?ggNyPVQq? 133

HIV2SIVGAG GSENLKSL-NXXCV--C”HAEEKXK-TEXAK-XXXRHLXX”T. . ..”MPXX- -PTAPXSX. ..N-PVQ- . 1>3

F IF I D K D DD DK FD

w WV E R E EE ER WE

Y LY L N E NN YN

MM Q Q QQ Q

K KK K
R RR R
H HH H
s Ss s
T TT T

(P28 cleavage site determined for sivmac ●nd sivmna; presumed to apply to HIV2)

● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ☛☛☛☛☛

CONSENSUS ?gGNY?HlPLSPrTL,NAWKLvEeKKFGAEWpGFQALSEGCtPYDINQMLNCVGdHQUMQIIReIIN. 201

HIV2SIVGAG X-GNYXH-PLSP\TLNAWKL.E.KKFGAEW-GFQALSEGCXPYDINQMLNCVG.HQtiMQIIR"IIN" 203

A I ID A D DD

G v VE G E EE

L s

M T

P

● ☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛ ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛

CONSENSUS EWdWD?qHPlWPlpaGQLR@PrGSDIAGTTStV?EQIqWMyRqqNPvPVGnIYRRWIQ7GLQK:VRmY 268

}IIV2SIVGAG EAA”WDXXHPXX-P.XXGQLR’P.GSDIAGTTS”V-EQI “WM”RXXNP-PVG-IYRRWIQ-GLQKCVRXY 272

D A OD SOEF ID I

E G EE TEQW VE v

N Y N L

Q Q M

K K

R R

H ‘H

s s

T T

11.16
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HlV2/SIV GAG

● ✎☛☛☛ ●☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛✎☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ **9*****

CONSENSUS NPTnILDvkQGPKEpFQsYvDRFYKsLMEQTDpAvKwMTQTLLiQnaNPDcKLvLl:GLGmNpTLEEML 330

HIV2SIVGAG NPT-ILD--QGPKE-FQSYVDRFYKSLRAEQTD-AVKNWMTQTLL-Q. ‘NpDCKLvLKGLGxNpTLEEML 341

II ID A A 1A

EVE G G VG

N N s s s

QQ T T T

KK P P P

RR

HH

s s

TT

p2B \/ \/ P8
● ● ********** ● **** ● ********

CONSENSUS TaCQGvGGPgQuRLWEALKeal?papiPFuaQq????rk?ikcWNCGKeGHsArQcraPRR%CWKC 402

HIV2SIVGAG T-CQG-GGP”QKARLHAEALK-X-XAXX-PFMXQ” . . .. -XX” --WNCGK-GH-A-Q- ‘-PRRQGcWKc 401

AIA DII K K IDI E S K 17A

GVG Evv R R VEV Q TRVEG

s s LL E LNL LRS

T T M r! Q UQM t4QT

k P FKF FKP

WRW w

YHY YH

Csc Cs

r T

pol Cds ->

pO \/pi pi\/ p6
● ●******

CONSENSUS Gk?gHvMakCPaRQAGFLGlGpwGKkpRNFPmaq>pqGl????77? t??????????tPtP.PP?deavdl 451

HIV2SIVGAG G-XXH-M- -CP”RQAGFLG-GXXGK” ‘RNFPXXXXXXG” . . . . . . . . . . . . . . . . ..XP-APPX-PXX- - 459

K lADD

R VGEE

E SN N

Q TQ

PK

R

H

s

T

I KA I s

v RG v T

L ES L

H QT M

F P

w

Y

c

\/ (IIIV2 only; not minor) \/ (H1V2 only; not minor)/
***** ● ***********

CONSENSUS I ‘?Yf4qqr,?7QRE7q7?7rarPYKEV77 7?7?77?77777771?TEDLLHLNSLFG7DQ*

HIV2SIVGAG L’-Y14-XG” ”QRE . . .. PYKEVYKEV. ,. ., ... ,TEDLLH LNSLFGXDQ*NSLFGXDQ*

KD O KK KK

RE E RR RR

ENNE

9099

KK

RR

HH

Sh

TT

D DL

E EH

p6 terminus

403

495

11.17
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AGMGAG

CONSENSUS

SIVAGMTYO

sIvAGr4155

SIVAGM3

SIVAGM692

SIVAG14677

CONSENSUS

SIVAGUTYO

SIVAGF1155

sIvAGh13

SIVAGM692

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAG14155

SIVAGM3

SIVAG14692

SIVAG14677

CONSENSUS

SIVAGHTYO

sIvAGM15b

SIVAGM3

sIVAGM692

SIVAGM677

CONSENSUS

SIVAG14TY0
SIVAG14155

SIVAG143

SIVAGM692

sIVAGM617

CONSENSUS

SIVAGHTYO

SIVAGM155

SIVAGH3

SIVAGH692

SIVAGM677

CGNSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGF!155

SIVAGH3

SIVAGM692

sIVAGM677

CONSENSUS

SIVAG14TY0

SIVAG14155

SIVAG143

S:VAG14692

sIVAGM677

MGaatSALnrRqLD?FEhIRLRPnGKKKYQiKHLIWAGKeHeRFGLHEkLLEteEGCkkIIEVL?PLEPT

--tiT--- NR-Q--Q--K-----N------I--------E-E------R---TE---KR-----Y-----

--MT---NR-Q--E--H-----N------I--------K-D------K---TE---KK-----S-----

--AAT---NQ-K--K--I-----T------I--------E-E-- ----R---SE---KK-----Y -----

--SGS---SG-K--Q--H-----N------L--------E-E------K---TE---KK-----L-----
--GGH--- SG-S--T--K-----N------I--------E-E------K---TK---QK-----T-----

GSEGIKsLfNLVCVl ?C?H?e?k~DTEEAva?vrQ?cHLVdKa??A????t????gqkKn?tg???ppG
----L-s-F--V--LL-KEQKQVATVR---VETEKSHC---E-EKS- . . .. TETSSGQK-NDKGIAAPP-

----M-S-Y--V--LL-V-QEKK-------LAIVR-CC---D-EKT-V. ..T.PPGGQQ-NNTGGTATP-

----L-S-F--V--LV-KDKEKVAIVR---VAIVR-CC ---E-ERN-ERNTTET5SGQK-NDKGVTVPP-

----L-S-F--T--IC-I-QEAK-------VIRIK-K---D-GEN-AK. . . . . ..GID-. .TPTPSPS-

----L-A-F--C--IW-I-AEQK-------WTVK-HY---D-NEK-AK. . . . . . . ..K-NETT.APPG-

?SqNfPaqqQgNaWvh\PLSPRTLNAWKavEEKkfG~lVPMFQALSEGCtpYDiNQMLNVlGDHQGAL

C-Q-F-AQQ-G-A-V-V------------AV---KF---I-----------TP--I------L-------

G-Q-F-A~-G-A-V-V------------AV---KF---l-----------TP--I------L-------

G-Q-F-Am-G-A-I-V------------AV---KF---I-----------TP--I------L-------

R-Q-Y-A~-N-V-V-V------------VI---KF---I-----------TP--V------L-------

E-Q-Y-WN-N-A-V-Q------------~---RW---V-----------LS--v------I-------

QIvKEiINEEMqWD?tHppPAGPUAGQLRDPrGSDIAGTTStvQEQlEWiytANPRvDVGAiYRrWl I

--V--I ------Q--VT-PL-------------R---------SV---L-..IYT----V----I --R-I-

--V--I ------Q--VT-PP-------------G---------~---L--IYT----V----I--R-I-

--V--I ------Q--IA-PP-------------R---------N---L--IYT----V----I--R-I-

--V--V ------Q--IT-PP-------------R---------TI---L--IYT----I----I--R-V-

--L--V ------E--RT-RP-------------T---------SI---I--~N-- --I----Q--K-V-

lGLQKcVkMYNPvsVLDIRQGPkEpFkDYVDRFYKAiWEQAsgeVKqWMTooLLIQN:4NPdCKvILKGL

L ----C-K----VS --------K-P-K---------I-----SGE--Q---ES--------D--V-----

L ----C-K----VS --------K-P-K---------I-----SGE--Q---ES--------D--V-----

L ----C-K----VS --------K-A-K---------I-----SGR--Q---ES--------D--V-----
A----C-R----TG --------R-S-S---------L-----SQD--W---D?--------E- -V-----

L----v-Q----OK--------K-P-Q-- -------L-----NQQT-D---QT--------D--L-----

GUhPTLEEMLtACQGVGGPayKAKvMaEMHqn~?qNMvQqqq?7qrpRp?P?kCynCGKFGHmrqCpe

H-- ------- --------SY---V-A---T QTUQNQ--V-QGGPK.RQ-P .-LR-YN------PERQ-PE

-- ‘------ --------SY---A-ONLQSQLVSQGGGRGRPGPGRP-P .-PK-YN--.----M-RQ-PEH T

H-- ‘------ --------SY---A-AT ---QNMQSQ--M-QGGQRGRP-P .-VK-YN------PERQ-PE

H-- ‘------ --------QY---L-V---T NQMQGV--V-QAGIGGRG-GR-VK-YK------V-KN-TQ

N-- ------- --------QH---L-V---1 SN. .GQ--V-VGPQKKGP-G. -LK-FN----- -KARE-KA

prk?kClKCGK~H)PkDCr?GqvNFLGYGrWtiaKPrNF??7paaclg?.PsAPPpp7??tpYUpAkkL

PRKTK-L---- L--L-K--QV-QV ------R-h-A--R--- . .PAATLGAE-S---PPSGTTP--P-KK-

PRKIK-1. ----P--L-K--R. -QV--- .--R-M-T--R--- . ,PMTLGAE-S---PPNNSTP--P-KK-

PRKMR-L---- P--L-K--QV-QV ------R-H-A--R--- ,.PAATLGVE-T---PPS. ..P--P-KK-

KGPVV-L---- P--F-R--A V-RV------LEHRM--K--LEHRM.V. , .-S---PPHNPGA--E-TR-

PRQIK-F ----1--M-K--KQAQA ------H-G-A--R--VQYRGDTVGLT-T--- . ..14F.TA--P-KK-

LqqYaekGkqlRmq??7ppa?npdw7EqySLnSLFG.DQ* 406

-OQ-AEK-KQL-EQKRNPPAMNPDWT-GY--N----E--- 519

-00-AEK-KQ14-NQNRNPPANNPCWN-GY--N----E-- - 520

-QQ-ADK-KQL-EQRKKPPAVNPDWT-GY-,-N----E--- 521

-EK-TQE-AQQ-RKVEKS.SQAGREE-DY--K-- -E--- 513

-QQ-AEK-QRL-EEREQTRKQKEKEV-DV--S-- --G--- 51J

68

70
70

70
70
70

lla
136

136

140

130

130

187

206

206

210

200

200

256

276

276

200

270

270

326

346

346

350

340

340

391
414

415

419

410

407

452

400

481

482

475

474

11-18
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AGMGAG

Information dense regions (0.93 or greater) are indi=~ted by ****.

● ☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛ ●***9

CONSENSUS MGaatSALnrRqLD?FEhIRLRPnGKKKYQiKHLIWAGKeMeRFGLHEkLLEteEGCkkIIEVL?PLEPT

AGMGAG MG'"-sAL"xR"LD"FE- iR~P"GKKKYQ-KHLIWAGK-M"RFGLHE-LLE" ‘EGC”-IIEVLXPLEPT

MD DDDD D I KD K SK KK

GGE EEEE E v RE R TR RR

SN NNNN N L E EE

TQ QQQQ Q M Q QQ

PK KKKK K
R RRRR R
H HHHH H
s Ssss s
T TTTT T

●☛☛☛ ✎☛☛☛☛☛☛

CONSENSUS GSEGlKsLfNLvCVl?C?H?o?kVKDTEEAva?vrO?cHLVdKe??A?7??t????gqkKn?tg???ppG

AGMGAG GSEG-K”L-t+LXCV” ”C”HX”X-VKDTEEA-XX--QX-HLV-Kx- “A. . . . . . . . . ..-K. .--.-X--G

LAF IIIDK IIKI D KD D DAAU

hlGW WVER VVRV E RE E EG G GG

SY LLLE L L EN N NS S SS

T MHMQ u H QQ Q QT T TT

P F F K K I(P P PP
w w R RR

Y Y H HH

c c s Ss

T TT

● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ●☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛

cONSENSUS ?SqNfPaqqQgNaWvHvPLSPRTLNAWKavEEKkfGWi~MFQALSEGCcpYDiNQMLNVlGDHQGAL

AGHGAG XS.N”PXX”QXNXW-HXPLSPRTLNAWVKX”EEK- ‘GAE-VPMFQALSEGCX-YD” NQMLNV-GDHQGAL
KYD I I KF I AI I

RW E v v Rw v GV v

EY N Y s L

Q Q T M

K P

R

H

s

T

*.#****.**** ● ☛☛☛✌✌☛☛✎☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ✎☛☛☛☛☛✎☛

cONSENSUS QIvKElINEEMqWD?tHppPAGPLPAGQLRDPrGSDIAGTTStvQEQlEWiytANPRVDVGAiYRrWi 1

ACt4GAG QI-KE” INEEM-WDX-HXXPAGPLPAGQLRDPXGSDIAGTTS” ‘QEQ”EWX. -ANPR-DvGAXYR”W- I

11 EA S1 I fD I KI

Vv QG TV V WE V Rv

L s L YN

M T MQ

P u
R
H
s
T

68

70

118
126

107

196

256

266



AGMGAG

.* .***** ********* ● ☛☛☛☛ ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ✎ ✎

CONSENSUS lGLQKcVkMYNPvsVLDIRQGPkEpFkDYVDRFYKAlMQAsqo~qWMTesLLIQNANPdCKvILKGL 326

AGH~G XGLQK"V-MYNPXXVLDIROGP-E-F"DYVDRFYKA"WEQA-X"VK-WMT- ‘LLIQNANP”CK-ILKGL 336

IK KAE) I ADDDS DI

“V R RGE v GEEET EV

LE SN L SNU L

MO TO n TQQ n

F PK PKK

n R RR

Y H HH

c s Ss

T TT

.* *,**..** 9.****** ● ****9

CONSENSUS GMhPTLEEMLtACWVGGPSyKMvMaEMMqnq?qNh~gg??grpRp?P?kCynCGKFGHmQrqCpe 391

AGM~G GM-PTLEEHIXACQGVGGP” “KAK-MXEMM-- ..XXNM”QX-” XX.XXR” .PX-C-”CGKFGH-Q- “CXX 402

D DF I DD IM A K FD 1 KD

E EW V EE V GG G RWE V RE

N NY L NN LS s YN LU

Q QH H w MT T Q HQ

K K KU P P K K

R R RR R R

H H HH H H

s s SS s s

T T TT T T

.*****
CONSENSUS prk7kClKCGKpGHlAkDCr?GqvNFLGYGrWmG~KPrNF7 ??paatlq?ePsAPPpp?7?tpYDpAkkL 452
AGMGAG XXXXXC”KCGKXGH-A”DC- .GXXNFLGYG.WXG”KP -NF. ..X-X. -.. ,P-APP. ., ... -YDXA--L 458

I IKK D AK A IS A DK

v VRR E GR GVT G ER

L L Ws L SN
M n QT n TQ

F F I(P PK
w w R R

Y Y H H

c c s s

T T

CONSENSUS LqqYaakGkqlRaq? ??ppa?npdw?EqySLnSLFGoOQW 486

AG14GAG L-”Y””- GX-XR-.X- ”.. XXXX-XXEX- SL”SLFGXDQ* 496

EK ADK K DK KDA D ID

QR GER R ER REG E VE

E SNE E NE ENS N LN

Q TQQ Q QQ QQT Q M Q

PK K KP K FK

R RR R WR

H HH II YH

s Ss s Cs

T TT T T
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HIV1 POL

CONSENSUS1 FFREdMFpQGkAref?7?7???7??77aSEQt~NSPTrRE~WGrdnnSlS????EAGaDROGtVSf
HIVLAI ---- ---L--K-REFSSEQT~NSPTIS---T------R---Q---RDNN-L-. . . .---A----T--FD
HIVHXB2R ---- ---L--K-REF . . . . . . . . . . ..S---T------R---Q---RDNN-P-. . . .---A----T--FD
HIV?4N ---- ---L--K-.EF . . . . . . . . . . ..S---N------R---Q---RDNN-L-EAGE---D----P--FD
HIVJRCSF ---- ---L--K-REF . . . . . . . . . . ..P---T------R---Q---RDSN-L-EAGA---A----I--FD
HIVOYI ---- ---P--K-REF . . . . . . . . . . ..S---T------Z---R---RDNN-P-. m. .---F----T--FD
HIVSF2 ---- ---L--K-REF . . . . . . . . . . ..S---T------R---Q---GENN-L-. . . .---A----T--FD
HIVNY5CG ---- ---P--K-REF . . . .. m. . . .. mS---T------R-=.-Q---RDNN-L-. . . .---A----T--FD
HIVNL43 ---- ---P--K-REF. ... . . . . . . ..S---T------R---Q---RDNN-L-. ...---A----T--Fo
HIVHAN ---- ---P--E-RKF . . . . . . . . . . ..S---T------R---Q---- SNS-L- . . . .---A----T--LD
HIVRF ---- ---P--K-REL . . . . . . . . . . ..S---T------R---Q---RDN.-L-. . . .---E----T--FN

CONSENSUS2 FFREnMFpQGkAqEf . . . . . . . . . . . . ●saQTRANSPTSRaLrvwGqdn.pLm. .. 7aTGAERQOtvSF

HIVELI ---- ---P--K-G-L. .m. .. m. . . ..SPM----------E-RW-RDNmP-S. . ..K-------TV--N
HIVZ2Z6 ---- ---P--K-G-L . . . . . . . . . . ..SSE----------E-RW-RDN.P-S. . ..E-------TV--D
HIVNDK ---- ---P--K-G-F. ... ., . . . . ..SSE----------E-RW-GDN.P-S. . ..E-------TV--D
HIVMAL ---- ---P--K-R-F . . .. m. .. m. ..PSE----------E-RW-GDK.T-S. ...E-------IV--N
HIVU455 ---- ---Q--E-R-F . . . . . . . . . . ..SSE----------N- .WD-GKDmD-P. mmCE-------TD--N
SIVCPZ ---- ---P-RE-RQL. ... .CAE . . ..CGE-N-T-G--GRE-UVP-GR. .EEP. ..GEERGRSI.TI-TR

CONSENSUS1
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVUN
HIVJ’RCSF
HIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG
HIVNL43
HIVHAN
HIVRF
C(2NSENSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIVNDK
NIVBIAL

HIVU455

SIVCPZ

\/ protaasa c- qaq cda ●nd

sfPQlTLWQRPlVTikIGCQLKEALLDTGADDTVlooMnLPqrWKPKMIGGIGGFIKVrQYDQIllaICG
NF--I ------L--IK------------------LEE-S--GR---------------R-----LIE---
NF.-v---- --L-.[K-- --------- -------LEE -s--GR--- --------- ---R ----- L[B---

SF--I------I--IK------------------LGC-N--RR---------------R-----TIG---
NF--I ------L--IK------------------LED-D--GR---------------R-----PID---
NL--I------I--IK ------------------LEE-N--GR---------------R-----LIE---
NF--I------L--IR------------------LEE-N--GK---------------R-----PVE---
sF--I----- -L--IK---- ---------- ----LEE-N .-GR ------ -.-------R .----LIE-- -
sF..I---- --L--tK.- --------- -.----.LE E-N--GR-- --------- ----G---- -LIE---
sL--I---- .-L--IK-- --------- .-----+EE .s--GR--- --------- --.R ----- LvE---

SF--I------I--VK------------------LEE-N--GX---------------R-----LIE---
●fPQITLWQRPIVt lklGGQLkEALLDTGADDTVLEaINLPGKWMPKmIGGIGGFIKVRQYDQIl IEICG

NF ---------L-AIXI----K--------------EM---------M----------------P-----
NC---------L-TIXI----K--------------EM---------H----------------L-----
~F..-..---.L.TIK I.-.-K -------- ....--~l.-...--..rn- ..---..--..--..L- ----

SF---------V-TVRV----K--------------EI---------M----------------[------

SF---------L-TVII----I--------------DI---------I ----------------L -----
NL---------CIIVKVE---C------------I -RIO-Q-L----M----------K-F-NW---E-

prolafi-.\/ p66, p51
CONSENSUS1 IIKAIGTVLVGPTPVNI IGRNL1,TQIGCTLNFPISP IKTV1’VKI,KPCMDGI’XVKWPI,TEEK IKtLvEICT
HIVLA1 I 1--- ---- ---- - . . . - - - . .- -- . - -. . - ---- ---- . . . . - - ..- - . . . - - . . - - . . - - .

HIVHXD2R 1 1
A-V----

--- ---- - - . . ----- . . . . - -. --- -- ---- - -- --- . . . - -.. - - ..- . - . . - - . . - - . A-V----
HIVHN 1 I. .- . ---- --- - - . . . - ---- . - ,- - . . . - ---- ---- - -. . - ---- - ..- - - .- - ------ A-l----
NIVJRCSk’ v-.. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 1---------- -..--. . . . . . . . . . . . . . . .-- . . . ..~. v...-

HIVOYI 1--- -------------------” --------------------------------------v- I----L
HIVSF2 ---I--------------------f--------------------------------------A-V----
IIIVNY5CG 1--- -------------------- ------------------------------- -------A-V----I
IIIVNL43
IIIVHAN
HIVRF
CONSRNSUS2
HIVELI
II[VZ2Z6
NIVNI)K
IIIVMAL
I11VU453
$ I VCPZ

1‘-- ‘------------------- ----------, ---------------------- ------A-V--- -1
1--- -------------------- ----------------------------- ---------A-I----1
1--- -------------------- -------------------------------- ------A-V----I

7RaiGTvLVGPTPVN1 1fiRNlLTQ1(;CTLNrP191~ lETVPVKl,KPqHO(lPhVKwl~LTkKK IHALTRICr.
Q-AI--V-------------L --------- ---------------O----K------------------T
N-AI--V-------------I, ----- -------------------II----K-- ----------------T

Y-AM--V-------------1 ,------------------- -----(:----R----------- -.-----1’

K-Al--1 -------------M -------------- ----------G--.-II ---------- --------R
K-TI --V-------------H ---------- --------------E.---K ------ ----------. -N
N-vv-.v ------- .-----I ---I.----V----9----- -----[;----K.. -----nA ----- .----,J

54
66
54
57
se
54
54
54
54
53
53
53

53
53 .
53
53
53
52

124
136
124
127
128
124
124
124
124
123
123
123
123
12J
121
123
123
122
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HIV1 POL

CONSENSU31
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNN
HIVJRCSF
HIVOYI
HIVS;2
HIVNY5C0
HIVNL43

HIVNAN
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVZ2S6
HIVNDX
HIVMAL
HIVU455
SIVCPZ

CONSENSUS1
HIVIAI
HIVHXB2R
HIVMN
IIIVJRCSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2
HIVEL1
IIIVZ2Z6
HIVNDN
HIVMAL
H1VU455
SIVCPZ

CONSENSUS1
HIVLAI
llIv}lxn2R
IIIVHN
llIVJRCS~
III V(JYI
ltIvsr2
llIvNY5ca
I11VNL43
IIIVHAN
IIIVRF
CONSRNSIJS?
IIIVEL1
Iltv%ifzt
IIIVNIIR
IIIVMA14
IIIVIJ453
31VCFZ

ENEKEGKISKiGPENPYNTPVFAIKKKDSTKNRKLVDFRELNk rTQDFWEVQLGIPHPAGLJtkKKSVTVL
I--------- . --------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---- KR------------------K -------
I--------- . --------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . ---- KR------------------K -------
I--------- - --------- ------------------ ..-. KK------------------X -------
1--------- . . . . . . . . . . ---------------------- RR------------------K -------
v--------- - --------------------------- ---- KR------------------K -------
I-------- -. -------- -------- -------- . . . . . . . KR------------------K -------

I. . . . . . . . . . --------- --------- . . . . . . . . . . . . . KR------------------Q -------
-.-....---~.-. . . . . . . . . . . . . . . .-.-...--..--.K~ --------------- --.Q -------

1. . . . . . ..- - --------- . . . . . . . . . --------- ---- KR------------------K -------
I.-.--.”-- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . KR------------------H -------

●HEKEGKInriGPENPYNTP lFAIKKKDSTKWRKLVdFRELNKRTQDFUEVQLGIPHpAGLKKKKSVTVL
D-------sR I--------- I--------- ------D--- ---------- -------p-- ----------

E-------SRV---------I---------------D--------------------P------------
E -------SRI---------I---------------D--------------------P------------
D-------LKI ---------v ---------- -----N---- ---------- ------P--- ---------

c -------SKI---------V---------------D--------------------T------------
E --- *---SKI---------I---------------O--------------------P------------

DVGDAYFSVPLDkdFRKYTAFTIPSiNNETPqIRYQYWLPwWKGbPAIFQaSHTKILEPFrKQNPdIv

------.-----ED --------- --I-----G--------------------S-- -------R----D-V
------------ED-----------I-----O--------------------S---------R----D-V
------------KD-----------I-----G--------------------S---------R----D-V
--..---------KD-----------I-----G----------------- ---S---------R----D-I
------------KD-----------I-----G--------------------S---------R----O-V
------------KD-----------I-----G--------------------S---------R----D-V
------------KD-----------I-----G--------------------C---------R----D-V
------------KD---------.-I-----O--------------------C---------R----D-V

------------KZ-----------I-----R--------------------S---------K----C-V
DVODAYFSVP~odFRKYTAFTIpSINNBTPGlRYQYNVLP~WKGsPaIFQssMTKILEPFRkqnPalV

------------BD---------S--------I---------~,-----A--------------KQN-EM-
----.-------KD---------P--------I ---------------A--------------KQN-EI -
------------ED---------P--------I---------------A----------,---KQN-EI-
------------ED---------P--------I---------------A--------------TKN-EI -
------------ES---------P--------V---------------S--------------SQH-OI-
-------- ---KD---------P--------V-----,.---------S--------------CKN-DITc

[YQYMODLYVGSDLEIgQllRtKIEkl,RqHl.LrWOfTTPDKKllQKKPPFLHffiYCl,llPDRWTVQPIvLPCK

----------------G---T------Q---R--L-------I.----------------------V----

----------------G---T------Q---R--1 - ---- 1.-- . - . -- - . . ---- . - - - . . ---- . - . .v
-- .- -- .- -- . . . . . . G---A------n---R--F’ ------------------------ ------V----
----------------G---T------Q---K--F --- . . --- - . - . . - -. . ---- . . .- - . . . - . . . -v
----------------(:---T------Q-- -M--F ------------------------- -----M----
----------------G---T------Q---M--F------------------------ ------M----
----------------G---T------Q---R--F-------------------------.,----V----
----------------G---Q------Q---R--- . - . . . . . . . - . .- - ---- . ---- -. ------ - . . -v
-- --------------E---Q------Q---K--~== z====z=L--------------------V----
. -. - . - . . - -. . -- . .G. . . [ - . - . . -B. . -K . -F. . . . . . . . - . .- . . - . . . . . . - - - . - - -- -v. - - -

lYQYMI)III.YV(;SI)I,K lGQlllltX IRal,Malll,l,rW(lFt.! PllKMllQKFPPrl,UrnYEl,llPDKWTVQpI 71,PmK
. . . - . . . . . . . . - . . - -- --T- . -K. .R. . .H- ..Tn. .- - .- - . - .- . . . . . . . . - --- .- s-K -.R-

-------- ------------T-.-K--E---R---TT-,,- -----------------------9-K--R-

-------------------- ---E--R---M---TT--------------------------P-N--E-r
--------------------- ---E--E---K---TTT -----.--------------------P .Q--l)-
-------------------- ---E--A---9---ITA -------------------------P-Q--K-
. . .- .- .- . . . . . --- l)--- R-V-K--(J---R---TT -------- -,.- .------------”-P-Q--r,-

264

276

264

267

26S

264

264

264

264

263

263

262

263

263

263

263

263

262

334

346

334

337

33s

334

334

334

334

333

313

332

333

313

333

111

3JI

312

404
416
404
40”1

40H
404
404
404
4U4
403
403
40i
40.1
401
401
403
401
402
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HIV1 POL

CONSENSUS1
HIVLAI
HIVHXB2R
HIV14N
HIVJRCSF
HIVOYI
HIVSQ2
HIVNYSCG
HIVNL43
HIVHSN
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIVNDK
HIVNAL
HIVU455
SIVCPZ

DSHTVNDIOKLVGKLNWASQIYaGIKVkqMKLLRGtKALTEVipLT,EAELEMENREILMEPVHgVYy
-------- . . . . . . . . . . . . . . P ----14Q-------T------IP--E------------------G--y
-------- -------- . . . . . . F ----RQ-------T------IP--E------------------G--Y
. . . . . . . ------------- -- A----KQ-------T------IP--E------------------G--Y
--------- . . . . . . . . . ---- A...-r(Q.. . . . . . . . . . -.-IP.+(- . . . . . . . . . . ..-..--G --y

A. . . . . . . ------------- .- ---- KN-------T------IP--E------------------G--y
-- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A----KQ-------T------IP--E------------------E--y
----------------------%----RQ-------I------VP--E------------------G--Y
. . . . . . ..- --------- ---- A----RQ-------T------VP--E------------------G--y
. . . . . . . ..-------.-”. -- A----KQ-------P------IP--K------------------G--C
--------------------- -- A----KQ-------T------VQ--K------------------G--y
oSWTVNDI0kLVqkLNWASQIY@IKVkQKKLLMGtKALTavvpLToEAELBUENREILKoPVHGVYY
E--------N--tR -------- P.---R--------T----EvIp--E--------- -----E -------

E --------K--GK--------P----R--------T----EVIP--E--------------E-------
E--------K--GK--------A----K--------T----EwP--E--------------E-------
E --------K--GK--------P----K--------A----DIVP--A--------------E-------

D--------K--GK--------A----K--------A----DIVT--E--------------D-------
EV-------K-IGK--------P---IK-----I--T-K--DwP--P------------vsT-------

CONSRNSUS1 DPSKD!ilaEiQKmqGQWTYQIyQEPFKNLKTGKYArmrGaHTNDvKQLTMVOKiatEsIVIWKtPKF
HIVLA1 ------IA-I----Q-------Y-------------RTR-A----V---------ITT-S------T---
HIVHXB2R ------IA-I----Q-------Y-------------RMR-A----V---------ITT-S------T-- -
HlVMN ------IA-V----Q-------Y-------------RHR-A----V---------IAT-S------T---
HIVJRCSF . . . . ..Iv.I . . ..Q . . . . . ..F . . . . . . . . . . . ..RTR.A . . ..v . . . . . . . ..IAN.9 . . . . ..I...

WIVOYI ------VA-I.----C-------Y .--------...-RMR-A-- --v.--------ITQ-s-- --.-T---

HIVSF2 ..--..vA-I . ..-Q . . ..- . . . . . . . . . . .---..R~R. A...-v..-. ..--.vsT.s ---..-I..-

HIVNY5CG ------7A-I--.-Q-------Y . . . . . . . . ..- ..RHK.A..--v- --.----.IAT . . . . . . . . . . . -

HIVNL43 ------IA-I-.--O-------Y-------------RHK-A----V---------IAT-S------T---
pIvHAN ------VA-I----E-------Y-------------RHR-A----I---------IAT-G------T---
NIVRF ------IA-I----O-------Y-------------RMR-A----V---------vAT-S------T---
C,)NS~NSUS~ DpsKDLLABlQR~lqQWTyQIyQEpfKNLKrGKyAR7rqAHTNOVKQLtEaVOkinCESIvI~ktpKF

HIVELI ------I--I----HG---------PF----------MRG---------A-A--R[ST-------RT---
HIvZ2Z6 ------I--I----HG---------PF----------HRG---------A-V--KIST-------KT---
HIVNDK ------I--L----DG---------PF----------TNG---------T-A--KIAT-------KT---
IIIVRAL ------I--I----w---------QY----------IKS---------T-A--KIilQ-----ho-KT---
HIVU455 ------V--I ----QD---------PF----------KRS---------T-V--KVST-------KI A--
SIVCPZ --D-E-I--I----NC------F--PH----------QllS-----IR--#-A--KIAT-------KT---

(’ON!J~NslJg]

IIIVIAI

Hlvllxnw
IIIVMN
IIIVJRCSF
II rVOYI
IIIVSF2
lIIVNT~CCl

IIIVNL4J

IIIVWAN

Illvmr

CONll#NRUS?
IIIVF,LI
IIIVZJZ6
IIIVNI)R
IIIVMAI,
IIIVU415
nlvr:l~7,

p51 \/
kl,PIQMETWoaWt.aYwflATH1 PEUEfVNT1’1’l.VKl,WQI,KKmP IvGAKT~YVDGAAnRl!Tk lGKAGYVT
u --------KT--TR-WQ--------F------- --------E--V-----------S---KL-------
K--------KT--TK-UQ--------F------- --- .----E--V-----------N---KL-------
R--------KT--TE-TK--------V---------------R--V-----------N---KK-------
K--------ET--TK-WQ--------F---------------E--V-----------N---KL-------
K--------EA--TE-W(J--------F---------------D--V--- --------N---KL -------
u --.-----EA--ME-WQ ---------------------- --E--V-----------N---KL -------
u . . . . - - . -~,A. .TP,-WQ- - - - - . - -r . . . -- - . . - - --- - .~,- - t . .- . . . -- . . -N- .-KI,. . --- . -

K--------EA--TK-HQ--------F---------------K-- I----------,N---KI, -------
M. . .- . . . . KA--TE-UQ--------F ------- --------K--V-----------N- --NII -------
K--------KA--TE-WQ ------- -r---------------K--I---------,.-N---KI,-------
rl,PIQKETWELM?EYWQATWIPEHRFVNTPPliVKl,WQl,RkaP II(IAKTFYVIXIAANHETK lGKAaYVT
n ---------T--A --------------------------- KR-Mr.--..--..---..--l, . . . . . . .

n ---------T .-V ---------------------------IF, --I----------------L. -----
m---------1’- I -------------------------- -m--r--- -------- -----l,-.. -----
II ---------A- T------------------. --..-----TF,- -V----------------K ------ -
N----- ----A.-M ----------- ----------------KID--AM ------- --------1, -------
h--V---’I--A--A- -- --------- ------ ---ll--l’F’.- -l’TYl)-Y ------ -----T --------I

414
4f16
414
477
41e
414

414
414
474
473
473
471

413
473
473
473
473
472

544
556
544
547
540
344
544
544
544
543
543
539
543
343
543
943
543
342

614
626
614
K17

610
614
614
614
614
611
61J
608
613
613
611
61 I
61 I
OIJ
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HIV1 POL

CONSENSUS1 dRG7QKWsltDTTNQKTELQAIh~I,QDSGLEVNIVTDSQYAKIIQAQPDkSESELVsQIIEqLIKKE

HIVLAI N-------TLT------------H K-------- -------- -------- ---- ------ ----N Q-----
HIVHXB2R N-------TLT------------Y . . ..-.-. . . . . . . . . . . . . . . . . ---- ------ ----Q N Q-----

HIVMN N-------SLT------------H----------------------------K------S---..Q-----
HIVJRCSF S-------SLT------------H -------- -------- -------- ---- ------ ---- -----K s Q
HIVOYI D-------sLT ---------- -.H------- -------------------- -x------s- ---Q -----

HIVSF2 0 -------SIA------------H -------- -------- -------- ---- ------ ----K S Q-----
HIVNY3CG D-------PLT------------H----------------------------K------S----Q-----
HIVNL43 D-------PLT-------..----H----------------------------K------S----Q-----
HIVHAN D-...-..sLN . . . . . . . . . . --H------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .K..-...s. . ..Q-----

HIVRF D----__-sLT --------- ---H ----- --------- --------- -----K--- ---s----0 -----

CONSENSUS2 DRGRQKWplTdTTNQKTELqAInMLQDSGlEWIWDSQYAM11CAQPDkSESElVnQIIEqL1kKa

HIVSLI ---..---pL-D-- ------Q--N---- .--L ---------- ---.------K--..L-N.- --Q--K-E

HIVZ2Z6 --------PF-D--------Q--N-------L--------------------K----L-S----Q--K-E

HIVNDK --------PF-D--------Q--N-------L--------------------X----L-S----Q--K-E

HIVNAL --------SL-E--------Q--H-------S--------------------K----I-N----Q--Q-D

HIVU455 --------SL-E--------H--H-------S--------------------R----I-N----K--E-E

SIVCPZ -K-K--IISLEN ----QA--K-LL--.,---D~---------V-----S---H----L-N----E--K-E

CONSENSUS1 'flY~WPAHKGICGNEQVDkLVSaGIRKVLFLdGIDKAQaoHEKYHSNWWWaDFN1,PPvVWEIVAS
HIVLAI --------------------K---A--------D----- -DE------------S------V --------
HIVHXB2R ---------- ---------- K-.-A ----- -.-D ------ DE-------- --..s ----- -v--------

HIVHN KA. . . . . . . . . . . . . . . . . . -. --- -------- D------ED------------S------I--------
HIVJRCSF --------------------K---A--------D ------ED-- ---------- s------I-- ------

HIVOYI KA. . . . . . . . . . . . . . . . . . -. --- -------- D--.,---EE------------S------V--------
H1VSF2 KA. . . . . . . . . . . . . . . . . . -. . . . . . . . . . . . N------EE- ---------- -s-.----v- -------

HIVNYWG KA--------- --------- -- ,--- ----...”-- D------EE------------S------V--------
HIVWL43 ---------- -..-------G ---A ------ --D------E C--------- ---s-----+ --------

HIVNAN KA--------- . . . . . . . . . -- --- -------- D------BD- ---------- -N--..--+- -------

HIVRF RT. . . . . . . . . --------- -. --- . . . . . . . . C------DE- ---------- -s------v- -------

CONSENSUS2 KWLaWPAHKGIGGNEQVDKLVSflIRKVLFLDGIbKAQEgHEXYHnN\fWWSDFNLPPvV~EIVAS

HIVtLI ----A---- --------- ------ 0 E N---------------- . . . . . . . . . . . . . . ---- . . . . . . . .v

HIVZ2Z6 A Q---- ------------------- ---------------- -----N---- ---------v --------E
HIVNDK ----A ----- ---------- .--.Q ----- ---------- .E-.---N-- ---------- .v--------

HIV14AL ---..$---- --------- -----.s.. --------- --------- --s------ --.----1- -------

HIVU455 ---.S ----- ---------- ..--sa---- ---------- .D--A--C-- ---------- -v--------

SIVCPZ .l..s ------ . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . -..R-.-R-.R . . . . . . . . . . . .-...1..-.. -.H

CONSENSUS1
HIVLAI
IIIVHXB2R
HIVMN
HIVJRCSF
II IVOY [
NIvsr2

HIVNY5C0
HIVNL41
HIVHAN
iilvhF
CONOENSUS2
HIVELI
NIVZ2Z6
HIVNDK
IIIVMAL
IIIVU453
SIVCPZ

CDKCQLKGEAMHGQVDCSPGIWQLOCTHI,EGKV ILVAVHVASGYIEAl!VIPaETGQETAYFl LKIAGRHP
--------- --------- --------- ----- --------- -.-, ------ --------- -----.,--v A L
. . . . . . . . . --------- . . . . . . . . . ----- --- --------- ---- --------- --------v A L

v- - - - - - - -- - --- - - --- - - -- - - . . - - - - - - -- -- - - -- - - . -- -- - - - -- - --- - - - - - .. - . - - -A L
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----- I A. . . . . . . . . --------- --------- -.-..---L
. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . I A--------- . . . . . . ..- . . . . . . . . . --------1
--------- --------- --------- ----- . . . . . . . . . ---------1 A------ ---L ----- ..-

--------- ------- -----.,--- -------- v-------- --------- .A-.--.-. --L-- . . . . --

--------- --------- . . -------- -.--v---- --------- -----A L-.--..--” --------
--------- --------- . . . . . . . . . . . . . . I v--------- --------- . . . . . . . . . L . -- . . . - -
. . . . . . . . . --------- . . . . . . . . . . . . . . t A-- -- . - - . - - . . - - . . . - - -- - - . . - . . . . . . . . .I
CdMCQLMOEAMllGQVllCSPCllWQLDCTlll,EGKv [lVAV}IVASGY:RAEVIPAETGQETAYFI I,KLA(IRWP

'D------------------------------V-L----------------.---------[,--------

-D --------- . . . . . . . . . --------- --- V-L------------- -------------1--------

-D --------- --------- --------- --- V-L . . . . . . ..- . . . . . . . . . . . . . . . . . L --------

-II - -- - - . . - - . . - - . . - - - .- - - -- -- . - . - I-I--------------------------I --------

-N - . . --- . - - . . . - ., . . - . ------ - - - - - - V-L--------------------------1 --------

-D---v-----------------v--------v-[ -..-.!.-.-..-.---..-.-.----[,--------

684
696
604
6S7
69S
604
6a4
684
6a4
6E3
603
670
603
603
683
683
683
602

754
766

754
757
750
754
754
754
754
753

753
140
753
753
753
153

753
152

024
C36
024
027
E20
R24
024
U74

074
023

021
010

021
023
021
023
023
022
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HIV1 POL

CONSENSUS1

HIVLAI
HIVHXB21J
HIVNN
HIVJRCSF
HIVOYI
HIVSF2
HIVKYSCG

HIVKL43

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ226

H IVNOK

HIVWAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1
HIVLAI

HIVHXB2R

HIVUN
HIVJRCSF
ltIVOYI

HIVSF2

HIVNY3CG
HIVNL43
HIVHAN
H IVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVKAL

HIVU455

SIVCPZ

CONSENSUS1
NIVLA1
141VHXD2R
IIIVHN
UIVJRCSF
HIVOY I
HIVSF2
iilVNY5CG
HIVNL43
II [VHAN
IIIVRF
CC)NSEN9US2
IIIVCLI
IIIVZ2ZC
II IVNOM
IIIVHAI.
IIIVU455
Slv(:lli?

VktiHTDNGsNFtmtTVkMCmaGIKQEFGIPYNPQSwVvESHNkoLKkIIG0VRDOAEHLKtAVQ~
-KTI -----S--TST--K-----A-----------------V----KE--K-------------T-----
-KTI -----S--nCGA--R-----A-----------------V----KE--K-------------T-----
-KTI -----P--TST--K-----T-----------------I----KE--K-------------R-----
-TTI -----S--TST--K-----A-----------------V----KE--K-------------T-----

-KTI -----3--TST--K-----A-----------------V----NE--K-------------T-----

-KTI -----S--TST--K-----A-----------------V----NE--K-------------T-----

-KTV ----- S--TST--K-----A-----------------I----KE--K-------------T-----

-KTV ----- S--TST--K-----A-----------------I----KE--K-------------T-----

-KTV ----- P--TST--K-----A-----------------V----W--K-------------T-----

-KVI-----S--TST--K-----A-----------------V----KQ--Q-------------T-----

VKvvHTDNGSNFTSAaVKAaCW@IkQEFGIPYNPQSQGWESWKEMKIIGOVRdQAEHLKTAVQW

--W-----------A---A----G-K . . . . . . . . . . . . . . . . ----------- --- --------- ---D

--IV-----------A---A----G-K------------------------------D------------

--W-----------T---A----G-K------------------------------D------------

--W-----------A---A ----N.K-- --------------------------- -E------- -----

--VI-----------A---V----N-Q --------------------------- --- . . . . . . . . . . . .E

--TI-----P-----A---A----D-K-----------------L------------D------------

VFIHNFKRKGGIGGYSAGERIvdIIATDIQtKELQKQITKIQNFRVYYRDsrdPlWKGpAKLL~GEGAV
---------------------VD-------T-------------------SRD-L---P-----------
---------------------AD. ----.,-T-------------------SRN-L---P-----------

---------------------VG-------T-- -----------------SRD-L---P-----------

---------------------ID-------T-------------------NRD-I---P-----------

---------------------VD-------T-------------------SRE-L---P-----------
--------------------- VD------- T-------- --------- --NKD-L-- -p------- ----

-----------.---------VD ------- 1------------------- sRD+---p- ----------

---------------------VD-------T-------------------SRD-V---P-----------

---------------------VD-------T-------------------SRE-F---P-----------
---------------------VD-------T-------------------SRD-L---H-----------
VFIHNFKRkgGIGGYSAGERI IDiIATDIQTkELQKOI ?KIQNFRVYYRDnRDPIWKGPAKLLWKGEGAV
--------RR-------------I-------K------I-----------S-------------------
--------KG-------------I-------K------T-----------S-------------------

--------KG-------------I-------K------S-----------S-------------------

--------KG-----T-------I -----.--S------L-V-K-------S---------T---------

Vif cds ->

VIQDNnDIKWPRRKaK lIRDYCKQmaqDDCVASRQDEDs

----- ---------A-I-------MAG ------------s
----- ---------A-I-------MAG ------------s
----- ---------A-V-------TAG ------------N

----- ---------V-I-------MAG ------------s

----- ---------A-I-------HAG ------------s
----- s ---------A-I-------NAG ------------
.....~-... . . . ..A.1.. .....~c.. . . . . . . . . . .

----- ---------A-I-------MM ------------s

----- ---------A-I-------HGS ------------s

----- ---------A-I-------MAC ------------9

VIQDnSDIIWJFKRKvl(I IllllYGKQHAGDDCvAm rQDl!D*

K v---- --------- . . . . . . . . . . . . . . . . v.sR -----

N. -- - ------ - - . . v ---------------V-SR -----

N------ ------- - v ---------------V-SK -----
---- ---------- ---------------v+fi -----N A

N--- . ------ - . - ,,A---------------M-I;I?-----
‘---()(:kl,-------A ---------- -----v-sll-N---

1003

1015

1003

1006

1007

1001

1003

1003

1003

1002

1002

996

1002

1002

1002

1002

1002

1001

e94

906

094

997

E9S

E94

994

994

894

093

993

0s0

993

993

993

893

a93

092

964

976

964

967

968

964

964

964

964

963

963

957

963

963

963

963

963

962
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VI POL

Information dense regions (0.95 or greater) are indicated by ● ***.

● ☛☛☛☛☛

CONSENSUS1 FFREdUFpQGkAref????????????sSEQtMNSPTrRELqWGrdnnSlS????EAGaDRQGtVSf

CONSENSUS2 ----n--------gE-. . . . . . . . . . ..-se-T------S-e-rvw-g-- .pLs. ..-AE-vE----v-F

HIVIPOL FFRE”IAFXQG-A. --.....,. .....”-”Q-PANSPT”R-L. ”XG.‘-.XX-..GX--GX-RQGXXS-
D K KI AAK D DD I DO A KA D I

N R RV GGR E EE V EE G RG E v

E EL SSF, H NN L NN S ES L

Q QH TTQ Q Q M QQ T QT M

F PP K KFKKP P ~

w R RWRR w

Y H H Y HH Y

c s s c Ss c

T T TT

\/ proceane <- gag cds ●nd
● ***** ● **.******** ● ********* ●****

CONSENSUS1 sfPQlTLWQRPlVTIkIGGQLKEALLDTGADDTVleeMnLPgrWKPKMIGGIGGFIKVrQYDQIlloICG

CONSENSUS2 I---- --------t--i----k------------LE-lN--GK----m------.----R------ IE---

}IIVIPOL ‘-PQ-TLWQRP-V “-”-GGQ!J(EALLDTGADDTV”X. ““ LPX-WKPK- IGGIGGFIKVXQYDQIX-XICG

DI I I AIKI I DID K I I

EV V V GVRV V EVE R V v

NL LS L LN L

OH MT M 14Q H

KF P K

RW R

HY H

Sc s

T T

prot-asa \/ p66, p51
***********.*** ● .************. ● **,,.*. .*.**.*****.**, ● *

CONSENSUS1 HKAlGTVLVGPTPVNIIGRNLLTQiGCTLNFPISPIETVPVKLKPGMDGPWKQWPLTEEKIKaLVEICT

CONSENSUS2 t-a -.-v ----- ---.---- l---I--------------------q----k------------A-`i-.-t

HIVIPUL XK--GT"LVGPTPVNIlGRN-LTQ-GCTLNFPISPIENPVKLKPXMDGP"VKQWPLTEEKIKXLXEIC"

AI I LX K D

GV V Mv R E

SL L N

TM N Q
P K

R

H

s

T

54

53

50

124

123

120

194

192

190
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HIV1 POL

● ☛☛☛☛☛✎ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ☛☛☛☛☛☛☛☛

CONSENSLJS1 EMEKEGKI SKiGPENPYNTPVFAIKKKDSTKARKLVDFRELNkrTQDFWEVQM1PHPAGLKkKKSVNL

CONSENSUS2 9 i d..-_---Sr ---------- --------- ------ ---.-KR-- --------- _-p----K ----.--
HIVIPOL ‘NEKEGKIX. -GPENPYNTP”FAIKKKDSTKWRKLV.FRELN- “TQDFWEVQLGIPH”AGLX”KKSVTVL

D KI I D KK AK

E Rv v N RR CR

SE

TO

P
●****-****** ● ******** ● mW** ● ***=********** ● ********

CONSENSUS1 DVGDAYFSVP~kdFRKYTAFTIPSiNNETPqIRYQYNVLPwWKGSPAIFQsSHTKILEPFrKQNPdIv

CONSEWSUS2 ------------a----------p-I .-.--Gi--.------_-----a.--s---- -----Rkqn-aiV

HIVIPOL DVGDAYFSVPLD- ‘FRKYTAFTI-SXNNETPX”RYQYNVLPQGWKGSP “IFQXSMTKILEPF- “--P---
KD A 1 A KDKD DII

RE G v G RERE EVV

EN s s NEN L

QQ T T QQQ H
K P P KK
R RR
H HH
s Ss
T TT

● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛✎☛ ● ****mom******** ● m*****mm*

CONSENSUS1 IYQYMDDLYVGSDLEIqQHRtKIEELRqHLLrWGfTTPDKKHQKEPPFLWffiYELHPDKWTVQPIvLPEli

CONSENSUS2 ---- --------- --+----- --O--C--- ---Ftt--- ------------------ ---..p-?-.a-

HIVIPOL IYQY14DDLYVGSDLEIXQHRXKIE” LRXHLL.WG.X”PDKKHQKEPPFLW14GYELHPDKWTVQ. IXLP”K

K DID AD

R EVE GE
E N LN s

Q Q~Q T
KFK P

RWR
HYH
Scs
TT

● ***m*** ● *mm***. ● mmmmm* .**m***m**m*mm

CONSENSUS1 DSWTVNDIQKLVGKLNWASQIYaGIKVkqLCKLL,RGtKALTEVlpLToEAELEUENREILhEPVllqVYy
CONSENSUS2 ● -------- k.-qk.----.--p.----Q-------.--..*Vv ----------- -.-..-...-.r, .-y

HIVIPOL “SWTVNIIIQ”LVX” LNWASQIY”GLKV- “LCKLLRGXKALT” .“ XLTXEAELELAENNEI LK”PVNXVY-
11 DK A KD DII D 1
E E17 G ME Evv E v

N s N L

Q T 0 M

K P K F

h N w

II II Y

s s c
T T

264

262

260

334

332

330

404

401

400

474

41L

410
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IIIV1 POL

CONSENSUS1

CONSENSUS2

HIVIPOL

CONSENSUS1

CONSENSUS2

HIVIPOL

CON SENSUS1

CONSENSUS2

HIVIPOL

CONSENSUS1

CONSEN9US2

IIIVIPOL

**.*.* ● ✎☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛

OPSKOLIaEiQKQGqGQWTYQIyQEPFKNLKTGKYArmrGaHTNDvKQLTEAVQKiatEsIVIWGKtPKF

------- ------?q------Y--pf---------R?-gA----V---t-a--k-s--S-----k----A

DPSKDL-XE-QKQG-XQWTYQI “QEX”KNLKTGKYA-X- ‘-14TND-KQL-EXvQ- ‘“-E’IvIWG-xpKF

II D FF KKAA I A KIAD A K

VVE Ww RRGG V G RVGE G R

LN YY 55 s SN S

14Q TT T TQ T

K PP P PK P

R R

H H

s s

T T

psl \/
●******* ●******* ● 9***********- ● -****=**** ●***-**

kLPIQKETWeaWWtaYwqATWIPEWE fVNTPPLVKLWYQLEK.PIvGAZTFYVDGAAnRETklGKAGYV J

r --------Et--?E-WQ--------F--------------k---l -----------N---K --------

“LPIQKETW” ”WWX-YXXATWIPEWE-VNTpPLVKLwYQLE ‘-?IXGAETFYVDGAA-RET”XGKAGYVT

K DA D I DD DK

R EG E v EE ER

s L K N

T M Q Q

P F K K

w R R

Y H H

c s s

T T

dRGRQKWmltDTTNQKTELQAIhMLQOSGLEVNIVTDSQYALGIIQAQPDkSESELVsQIIEqLIKKE

D -------p-Td--------q--n-------l-------------------------l-n-------k,,.

'RGRQKW" -X-TTNQKTUL-AIXmLQDSGXEwIVTDSOYALGIIQAQPD-SESE-v-QIIE- LI”K-
D AI O D K ID KKD

E GV E E R VP, RRE

N SL N E LN E E

Q TM Q Q MQQQ

K PF K K

R w R R

H Y H H

s c 9 s

T T T

#,*..,*,.*,.* ● ✌ ●*...9.* ....*. . *S**. ● ***** ● ***.********* ●

KVYMWVPAllKGIGCNEQVDkLVSaGIHKVLFLdGIDKAQaaHEKYllSNWMWmDFNLPPvVMEIVAS

K q--------D------E. . . . . . ..- --------- -. . . . . . - - . .“ - --- - .g- - ..- - ---- - --- -

KVYL”WVPAIIKG[GCNEQVDXLV9XG114KVLFL-GIDKAQ” “ I{EKYIIXWWRAMA-OFNLPP-VAKEIVAS

A OD D I

G ; El? E v

s N

T Q
P K

R

N

s

T

544

539

540

614

608

610

614

670

600

754

140

’130
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HIV1 POL

● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛ ☛☛☛☛☛*****we**** ● *

CONSENSUS1 CDKCQLKGEAMHGQVDCSPGIWQLDCTHLEGKvILVAVHVASGYIEAEVIPaETGQETAYFlLKUGRWP

CONSENSUS2 -d--------------------------------l----------------A----- ‘---l --------

HIVIPOL C-KCQLKGEAMHGQVDCSPGIWOLDCTHLEGK- I“VAVHVASGYIEAEVIPXETGQETAYF- LKLAGRWP

D. II I
u Vv v

L L
M M

● ● **** ● *.************* ● ** *****9******* ● W,’**

CONSENSUS1 VktiHTDNGsNFtstTVkMCWaGIKQEFGIPYNPQSQGvVESMNkaLKkIIGu~lRDQAEHLKtAvQ~

CONSENSUS2 -Kvv-----s--TSAa-K-a---Aq-k--------------V----KE--K------d------T-----
HIVIPOL V“X-HTDNG”NFX ““”V”AXCWW-XI -QEFGIPYNPQSOGV-ESW” “LK-IIGQvR”QAEHLK-AvQm

DI A AAAK AK I DE K D D

E 1? G GGG R GR v EQ R E E
N s Sss SE NE N

Q T TTT TQ QQ Q
K P ppll P K K

R R R

H H H

s s s

T T T

● ☛☛☛☛✎☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ☛☛✎☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛

LONSENSUS1 VFIHNFKRKGGIGGYSAGERIvdI IATDIQtKELQKQITKIQNFRVYYRDsrdPIWKGpAKLLWKGEGAV

CONSENSUS2 --------kg-----------IDl------Tk------?------------RD-I---P-----------

HIVIPOL VFIHNFKR-XGIGGYSAGERI”X- IATDIQX”ELQKQIXKIQNFRVYYRD- ‘-P-WKGXAKLLWKGEGAV

K 11 K

R Vv R

L

M

Vif cdm ->
**.* ****.**.* ● *.****

CON9ENSUS1 VIQGNsDIKVVPRRKaKIIRDYGKQmaqDDCVASRQDED*

CONSENSUS2 ----ns---------v-#r------MAG---v-#r----”

I{IVIPOL VIQD ‘.DIKWPRRKXK- IRIIYGKQX” ”DDC”A”XQDED’

DD r AAIA

ME v GG VG

NN s L S

00 T f4T
UK P i’

RR

}111

Ss

TT

DKD I

ERE V

NNL

OH
KF

RW

HY

Sc

T

1003

996

999

824

’918
820

E94

088

090

964

957

960
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HIV1 POL

Thara ara many raqlona in cons.rvad pattarns of HIV-1 Pol and
HIv-2 Pol with a high doqr~a of similarity; becausm of tho
●xtmslva homology batwaan tho two viral polymaramas wa did not

specify aach

HIV1POL:22

HIV1POL:61
P*rc
PNAS

of thasa raqionm hara.

RANSPT

TLWQRP
of a cycotomic T-call
S7:2344-234S (1990).

tops. Homnalln at al,,

Imadiataly C-tarminal to tha protaasa NH2-tarmlnua.

HIV1POL:77 EALLDTGiDDW
Tha ‘DTG” is ● consarvad faatura of ratrovlral asparcic protaasas,

with D boinq ● catalytic rmsldua. Wabar ● t al. Sclanca 243:928-30

(1909) .
HIV1POL:1O3

HIV1POL1113

HIV1POL:133
Part of

IGGIGGFIKV

QYDQI

LVGPTPVNIIGRNbLTQcGCTLNFPI SPIETVPVKLKP
● cytotoxic T-call ●pltopa -- papclda 40 of Walkar ● t ●l.,

PNAS 06!9514-18 (1909).

Hutacional ●nalynos -- kuls ●t al., BBRC: 164, 30-38, 1989; Loab
● t ●l., Natura 340: 397-400, 1909.

Tha protaasa/pG6,51 claavaqa slta la batwaan F ●nd P in TLNFPI

(Llqhtfoota ● t al., J. Vlrol. 60: 771-3, 1906 ●nd dl Harzo Varonana

● t ●l., Sclanca 2311 1289-91. 1986).

HIV1POL1171 HDGPnVt(QWPL
Part of ● cytotoxlc T-call ●pltopa -- paptlda 40 of Ualkar ● t al.,

PNAS E6:9514-lE (19s9).

IIIV1POL:197

HIV1POL:207

●Sltas

Lard-r

HIV1POL12E0
HIV!POL1292

I11V1POL1299

HIV

Illv

POL:31?

MEI(ICGKI
mm

GPENPYNTPaFAIKKKDSTK~KLVlFRELNnnTQDFWEVQLGIPHjAGLKpKKSVTV
LDVGDAYFSVPLD

that can contribute to AZT ramlatanca uhan mutatad.
●nd Kamp, Sclanca 246:1153-5B [19S9),

F’RKYTAFTI
NNETP

RYQYNVLPQ(WUGSP

SHTKILEPF

Part of ● cytoturnlc T-call ●pltopa -- paptlda 49 of Wa
PNAS 06t9314-18 ~1909).

P!IL1316 1YQYHI)DLYVG91’JI.E1
Par! of a (:yt.(~t.mnlr T-~:wll mpll~)pq -- pnptldm 50 nr WA

l’~Afi H619S14-111 (1 (1111)),

o

Illvll’r)f,l 11’1 l’l IKKlluKKI’I’ l’llwMf; Yl(l,lllll)Mwl’vQ

kar ● t ●l.,

k-r -t. ●l,,

~,;llol !1,41 !,.111,,,,,,! I 11,, ,1 m I r, A;,l’ ,m.1 ,1 .,,, ,,” ~), ”,, ~,, , ~, “,1,

l,a I,lo I aIIrl tlnmII, ,;ro II. rIr. n /41, : I I’I’I .’)li ~1,)11,)) ,
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HIV1POL:407 SWTVNDIQ

HIvlPoL:42~ LNWASQIY

HIV1POL:435 LCKLLRG

HIV1POL:454 EAELEIAENRSILK
Part of a cytotoxic T-call ●pitopa -- poptida 57 of Walker at al.,
PNA5 86!9514-18 (19B9).

HIV1PCL:476 DPSKDL

HIV1POL:492 QWTYQI .

Part of ● cytotoxic T-call ●pltopa -- paptida 59 of Walker ●t al.,
PNAS 86:9514-18 (1989).

HIV1POL:503 KNLKTGKYA

Part of ● cytotoxlc T-coil apitopa -- paptida 59 of Walkar ● t ●l.,

PNAS 86:9514-lq (1989).

HIV1POL:536

HIV1POL:547

HIV1POL:564

HIV1POL:573

HIV1POL:S92

HIV1POL:609

HIVIPOL: 617

HIV1POL162B

HIvlPOL: 640

HIvlPOL164@

hiVlPOL165E

HIV1EOL1691

HIVIPOLt ’111

HIV1POL1720

HIV1POL1714

llIVIPOLI’~41

IIIVIPOIIIHOH

Illvllll)l,:ll 10

Illvll’(11,1 11’11

IVIHG

LPIQKETW

ATNIPENE

VNTPPLVKLWYQLE

GAETFYVDGU

GKAGYVT

RGRQKW

TTNQKTEL

LALQDSG

EVNIVTDSOYAMI IQAQPD

LGIIQ

WVPAHKGIGGNEQVD

GIRKVLFLIGIDKAQ

HftKYH

NWRAHA

l)FN1.PPaVAMEIVASCl hCQIKGEAMl{GQVDCSPGIWQcDCTlll,EGMa [cVA

VHVASGYIEAWIP

KTGQETAYFoI,HIA(;UWPV

lITIJN(i

Qk:F(; ll’YNIIQ:iuI iV.III:iMN

11..!1
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I-WI POL

HIV IPOL: 877 I IGQVRkQAEHLK

HIV IPOL: 891 AVQ14AVFIHNFKR

HIVIPOL: 906 GIGGYSAGERI

HIV IPOL: 920 IATDIQ

HIV IPOL: 928 ELQKQI

HIVIPOL: 935 KIQNFRVYYRD

Part of ● holpar T-cell epitopo -- peptida po13 of Schrior ● t al.,

J. Inununol. 142:1166-76 (1989).

HIV IPOL: 955 AKLLWKGEGAWIQD

HIVIPOL: 972 DIKVVPRRK

HIVIPOL: 984 I RDYGKQ
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CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

I’IIV21SY

tlIv2sT

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVt4M251

SIV14M142

SIVWM239

SIV74NE

SIVSHMH4

SIVSH!4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21.5Y

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

51VWM251

sIVNM142

sIV14H239

TggFFR?wpmGKeapQlPhqps?sGa??????????????????dtnc?p?gsS?Gs??elhaag?k???

-GR--- TGPL--EAP-L-RGPSSA-A. . . . . . . . . . . . . . . . .. DTNSTPSGS-S-STGEIYAAREK . . .

-GW ---DWPL--EGP-L-RGPSPA-A. . . . . . . . . . . . . . . . .. NTNSTPIGS-S-PTGEIYMRKK . . .

-GW---AWTIEAPELP-L-RGP!(AA-A. . . . . . . . . . . . . . . . .. NTNSTPNGS-S-PTGEVHAAREH . . .

-GG--- VGPM--EAP-F-CGPNPA-A. . . . . . . . . . . . . . . . .. DTNSTPDRP-R-PTREVHAAREK . . .

-GR--- VGPT--EAS-L-RDPSPS-A. . . . . . . . . . . . . . . . . .DTNSTSGRS-S-TVGEIYMREK . . .

-GR--- DGPT--AAP-L-RGPSSS-A. . . . . . . . . . . . . . . . .. DTNSTPNRS-S-PVGEIYUREK. . .

-GR--- DGSM--EAP-L-RGPSSS-A. . . . . . . . . . . . . . . . . .DTNSTPSRS-S-SIGKIYAAGER. . .

-GG--- VRTL--~S-L-HDPSAS-SDTICTPDEPSRGHDTSGGDTICAPCRS-S-DAEKLHADGET. . .

-GG--- PWSH--EAP-F-HGSSAS-A. . . . . . . . . . . . . . . . .. DANCSPRGP-C-SAKELHAVGQA. . .

-GG--- PWPL--F.AP-F-HGSSAS-A . . . . . . . . . . . . . . . . .. DANCSPRRT-C-SAI(ELHALGOA. . .

-GG--- PWSM--EAP-F-HGSSAS-A . . . . . . . . . . . . . . . . . . DANCSPRGP-C-SAKELH?VGmER

-GR---LWPIEAPEFP-F-HGPNAS-A. . . . . . . . . . . . . . . . . .DANCSPRGP-C-SAKKLHAVGQT. . .

-GG--- AWPH--~P-F-HGPDAS-A. . . . . . . . . . . . . . . . .. DTNCSPRGS-C-STEELHEDGQK . . .

-SG ---AWPM--EAP-F-HGPDAS-A. . . . . . . . . . . . . . . . . . DTNCSPRGS-C-S’TEELHEDGQK. . .

<- giiq cds

7aer??rmtlQgg?7??7?????????????drGfAapQFSLWrRPvVtA?iEgQpvEVLLDTgadDSIV

.TEWE~TI-GSDRGLTAPWGGDTIQGATNR-L-A------K--V-T-YI-G-PV------GAD----

.AKGAERETV-GSDRGLTAFRAGRDTMQGD ,DR-L-A------K--v-T-HI -G-PV------RAN----

.TERAETKTI-RSDRGMASFLARRDTTQRD .DR-L-A------K--v-T-YI-D-PV------GAD----

.AEPAEKAI-RSDRGLPMRETRDTI.IQRD .DR-L-A------K--V-T-HV-G-PV------GAD----

.AEGAEGETI-RGDGGLAAPRAERDTSQRG. OR-L-A------K--V-T-YI-D-PV------GAD----

.AERAEGETI-GGDGGLTAPRAGRDAPQRG. DR-L-T------K--V-T-FI-O-PV------GAD----

.AEGAEGETI-RGDGRLTAPRAGKSTSQRG. DR-L-A------K--V-T-YI-V-PV------GAD----

.TEREPRETL-GG. . . . . . . . . . . . . . . . . .DR-F-A------R--V-K-CI-G-SV------GVD----

.AERKQREAL-GG. . . . . . . . . . . . . . . . .. DR-F-A------R--V-T-HI-G-PV------GAD----

.AERKQREAL-GG. . . . . . . . . . . . . . . . .. DR-F-A------R--V-T-HI-G-PV------GAD----

KAERKQREAL-GG. . . . . . . . . . . . . . . . . .DR-F-A------R--v-T-NI-G-Pv------GAD----

SIVMNE .AERKQKEAL-GG, . . . . . . . . . . . . ... .. DR-F-A------HI-G-PAHGAD-PA------GAD----

sIVSH74H4 .AEGEQRETL-GG. . . . . . . . . . . . . . . . .. DR-F-A------R--V-T-YI-E-PV------GAD----

SIVSMMPBJ .AEGEQRETL-GG. . . . . . . . . . . . . . . . .. NG-F-A------R--I-T-YI-E-PV----- -GAD----

CONSENSUS aGiaLG7nYtPKlVGGIGGFINTKEyKnv@IaVlqKrVkaTIMTGDTPINIFGRN?LtalgM#LNlr /AK
HIV2ROD A-IE--NN-S--I ------------Y-NVE-E-LN-KVRA---------------I-TALG-S--L-V--

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

H1V28EN

HIV?D194

HIV2CH1

HIV2D205

SIVMM251

sIVM14142

sIVMH239

sIVMNE

sIV9HUH4

sIVSMMPMJ

A-IE--SN-S--I------------Y-NVE-E-LG-RVm---------------V-TALG-S--L-V--

A-IE--SN-S--I ‘-----------Y-DVE-R-LN-KVRA---------------I -TALG-S--L-V--

A-VE--SN-S--I------------Y-NVE-R-LN-RVW---------------I -TALG-s--L-V--

A-IE--CN-T--I -----------BY-NVE-K-LN-RVW---------------I -TALG-S--L-V--

A-IE--DN-T--I ------------Y-NVE-K-LN-RVM---------------I-ATLG-S--L-V--
A-IQ--DN-V--I------------I-NIE-K-LN-RVRA-------------.-I .TALG-S--L-I--
A-IE--SN-T--I ------------Y-DVE-E-VG-RVRA---------------I -NTLG-T--F-V--

T-IE--PH-T--I '-----------Y-NVK-E-LG-RIKG---------------L-TALG-S--l,-I--

T-IE --PH-T--I ------------Y-NVE-E-LG-RIKG---------------L-TALG-S--L-I--

T-IE--PH-T--I ------------Y-NVE-E-.LG-RIKG---------------L-TALG-S--F-I --

A-IE--PH-T--[ ------------Y-NVK-E-M-RIKG---------------L-TALE-S--F- I--

A-[E--PN-T--I ------------Y-DVK-K-LG-VIKG ---------------L-TAMG-S--L-I--
A-IE--PN-T--I------------Y-DVK-K-LG-VIKG-------------.-L-TAHG-S--L- [--

41

49

49

49

49

49

49

49

67

49

43

52

49

49

49

09
118
117

117

11”1

117

117

117

113

100

100

104

100

100
100

157

ltle

107

187

le7

la7

107

107

lee

170

170

174

170

170

170
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HIV2/SIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

SIVM?4251

SIVK14142

sIVM14239

sIVNNE

SIVSNMH4

SIVSNMPBJ

CONSENSUS

HIV? ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SI’JHM251

sIV?W142

SIW239

SIVMNE

SIVSNMH4

SIVSPU4PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

}{IV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

SIVMM251

SIVNM142

sIvFN4239

SIVUNE

S1VSW4H4

SIVSW4PBJ

vePiKvtUPGKdGPkl rQWPLsk~IeJ,LrEICEKMEkeGQLEWPPTNPYNTPTFAIKKKDKNKWRmL

~-I-IH-----D--KLR----TK---E--K-------KE----------------------------M-

IE-I-IF!-----D--RLE----TK---E--K- ------KE----------------------------M-

IE-V-VT-----D--KQR----TR---E--R-------RE----------------------------M-

IE-I-IH-----D--K~----TK---E--K-------RE----------------------------H-

IE-I-VT-----D--RM----YK---E--K-------KE----------------------------H-

LO-I-VT -----D--RM----TK---E--K-------~----------------------------M-

IE-I-VT -----D--RM----TK---E--R-------KE----------------------------H-

VE-V-VE -----D--KIP----SR---L--K-------KE----------------------------H-

VE-V-VT -----V--KM----SK---V--R-------KD----------------------------M-

VE-v-sp -----D--KU----SK---V--R-------KD----------------------------M-

~- V-VA-----D--KU----SK---V--R-------KD----------------------------M-

W-V-VT----. D--K~----SK---V--R-------KD-------.---------------------I-

VE-I-VT -----E--KM----SK---I--R-------KD----------------------------M-

VE-I-VT -----D--KM----SK---I--R-------KD----------------------------M-

IDF~LNkVTQDFTEvqlgiPhpaqlAkkkRItvlDvGDAYFSIPLda?FRqYTAFTUsvNNaEPgKRY

------- -------IQLGI-HPAGL-KKR--WL-V---------WD--P-------SV--A--G---K

------- -------IQLGI-HPAGL-KKR--wL-V---------HED--Q-------SV--A--G---K

------- -------VOLGI-HPAGI.-KKR--T~-V---------~D--Q-------SV--A--G---K

------- -------IQUI-HPAGL-KKK--rVL-V---------HED--Q-------SI--A--G---K

------- -------IQLGI-HPAGL-KKK--SIL-V---------HED--O-------AV--M--G---K

------- -------IQLGI-HPAGL-KKK--wL-V---------HED--Q-------SV--A--E---R
------- R -------IQUI-HPAGL-KKK--TVL-V---------HED--Q-------SV--A--G---

------- -------VN"WF-,TRQV-EKR--TVI-V---------DPN--Q-------SV--A--G---K

------- -------VQLGI-HPAGL-KRK--TVL-I---------DEE--Q-------SV--A--G---R

------- -------VQUI-HPAGL-KRK--TVL-I---------DEE--Q-------SV--A--G---R

------- -------VQLGI-HPAGL-KRK--NL-I---------DEE--Q-------SV--A--G---R

------- -------VQUI-HPAGL-KRK--~-V---------DEE--Q-------SV--A--G---K

------- -------VQNI-HPA5L-KRR--TVL-V---------DEE--Q-------SV--A-.G---K

------- -------VQLGI-HPAGL-KRR--WL-V---------DEE--Q-------SV--A--G---K

lYKVlPwNKGSpaIfQytMR7vL.PFRkANpDviliQYMDDILiASDRtd~HDrWlQlKELLNglGF

I---L ------- PA-F-HT--QV-E---K--K-VIII-------I----TD----R--L-L-----GL--

I---L ------- PA-F-YT--QI-E---K--E-VIII -------I----TD----K--L-L-----GL--

I---L ------- PA-F-YT--QV-E---K--P-VIIV-------I----TD----K--L-L-----GL--

I---S ------- PA-F-YT--QV-E---K--P-IILI-------I----TD----R--L-L-----GL--

I---L-------PA-F-YT--OV-E---K--P-VILI-------I----TG----K--L-L-----GL--

V---L ------- PA-F-F14--QI-E---K--P-VILI -------1----KG----GL-L-L-----GL--

I---L ------- PA-F-HT--QV-E---K--P-VILI -------1----KG----GL-L-L-----GL--

I---L ------- QS-C-YS--KV-D---K--S-VIII-------I ----SD----R--S-L-----OH--

IL--- -------PA-F-YT--IIV-E---K--P-VTLV ------1----RD----SI-L-L-----SI --

I---L ------- PA-F-YT--HV-E---K--P-VILV-------I ----TD----R--L-L-----SI --

I---L ------- PA-F-YT--HV-E---K--P-VILV-------I ----TD----R--L-S-----SI- -

I---L-------pA-F-HT--Nv-E---K--P-VTLV-------V----TD----R--L-L-----SI --

1---L--- ----PA-F-YT--NV-E---K--P-VTLI -------1----RD----GI-L-L-----GI --
:.--L..- ---- PA-F-HT--NV-E- --K--P-VTLI -------1----RD----SI-L-L-----SI --

227
258
257
257

251
251

257
257
250
240
240
244
240
240
240

296
320
327
327
327
327
327

327
327

31,0
310
314
310
310
310

365
39e
397
397
397

397
J97

197
397

380
380
?84
180
3eo
300
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HIWSIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1
HIV2D205
SIVNN251
SIVNN142
SIVNW239

SIVWW

SIVSNNH4

SIVSKHPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV20205

SIVK?1251

91VNN142
SIVNN239
SIVMNE

SIVS)N4H4

SIVSNNPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

H[V20194

HIV2GH1

HIV2D203

SIVMH251

SIVMM142

IIVMH239

s 1V14NE

SIVSHMW4

SIVSMMPHJ

StPeEKFQKDP?fq~GyELWPtK~LQkiqLPqka?WWNdIOKLVGVLNWMQiy~IKTkhlCrLI r

-T-D--------YH---Y----T-----KIQ--QKEI----O-------------LyP----KtlL-R--R

-T-D--------YR---Y----T-----KIQ--OKEV----D-------------IyP----KHL-R--R

-T-D--------YQ---Y----T-----KIQ--QKEV----D-------------IYP----KHL-K--R

-T-D--------YQ---Y----T-----RIQ--OKEV----D-------------IYP----RNL-R--R
-T-D--------FQ---C----T-----KLQ--QKOI----D-------------IYS----KHL-R--R
-T-D--------FQ---Y----T-----KIQ--OKEI----D-------------IYP----KHL-K--R
-T-D--------LQ---Y----T-----KLQ--OKEI----D-------------IYP----KHL-R--K
-T-E--------FK---K----K-----AIQ--EKEV----A--- ----------LFP----RHI-K--R
-T-E--------FQ---Y----T-----KIE--ORET----D-------------IYP----KHL-R--R
-S-E--------KIE--Y----T-----KIE--QRET----D -------------I YP----KRL-R--R

-T-E--------FQ---Y----T-----KIE--QRET----D-------------IYP----KHL-R--R
-T-E--------KIE--Y----T-----KIE--QKET ----D ------------- IYP----KRL-R--R

-T-E--------KIE--Y----T-----KIE--QRET ----D ---------- ---Iyp----KRL-R- -R

-T-E--------FQ---Y----T-----KIE--QRET----D-------------IYP----KllL-R--R

GKrntlTEEvWTElAEAEl.ENkIILs@OEG?YYqB?kPlEATV?K?qdnw?YKiHQ~?kiLKVGK7*
---TL--------L----M--R---S-E---H--Q-EKEL---VQ-OQEN--T--I--EEKI--V--YA
---TL--------L---- LE--R.--s-K---H-+-E~DQDP:Q-DQDP: --T--v--GEKG--G- -Ic
---TP-----.--L--- -LE--K---s-E---H--Q-gKEL- --vQ-oQl)N--T--GEKIEKI --v--YA

---TL--------L----LE--K---S-E---C--Q-EKEL ---VQ-DODN--T--GGKIGVI--V--YA

---TL--------S----LQ--K---S-E---Y--Q-EKZL--- IQ-S(IGH--T--EEKIEVI--V--YA
---TL--------L----LE--K---S-E---S--Q-EEEL---VI-S()DN--A--I--GERV--V--YA
---TL--------L----LE--K---S-E---Y--Q-EKEL--- IQ-N!)ON--T--EEKIEVI--V.-YA

---TL--------L----LO--K---E-E---S--K-RWL---VO-NMN--T--I--GNKV--V--YA
--..TL--------H----YE--K---S-E---C--O-GKPL---VI-SODN--S--I--EDKI--V--FA
---TL--------IS----YO--K---VIE---C--O-SKPL---VI -SQDN--S--EOKIOVI--V--FA

---TL--------H----YE--K---S-E---C--Q-GKPL---VI-SQDN--S--I--EDKI--V--FA

---TL--------S----YE--K---S-E ---C--Q-GKPL---NQDNQSN--EDK1--EFA1--V--FA

---TL--------S----YE--K---S-E --.C--Q-GKpI---vI .SQDN --S--I--CDKV--V--FA

---TL--------M----YE--K---S-E---C- -Q-GKPL ---VI-SQDN--S--I--EDKI--V--FA

KlKnthtnqvRLUhVvQKIGKEAlVIW?lPkFHLP~ra?Wa~?dYW~~lPaWDFvSTPPLvRL

-V-NTHTNGI----Q-V-------L----RI-K------REI-E---DN------I-O---V-----V--

.D-KYPYQRV----O-V-------L----RI-K --.---RUT- B---DN---- --I-D---v- ---.v.-

-I-NTHTNGV----O-V-------L----RI-K------RET-E---DN- -----I-D---V-----V--

-V-NTHTNGV----Q-V-------L---- RI-:{------RON-I---[N------I-O---[-----V--

‘1-NTHTNGV----Q-V- ------L----RI-K---- --RET-E-.-DN..-. .-[-E-.-v-.-.-v. .

-I-NTHTNGV----Q-V-------L----RV-K------RDT-C---DN------V-C---V-----V--

-I-NTHTNGV----Q-V-------L----RI-K------RET-E---DN------I-E---V-----V--

-V-NTIITNGV----H-V-------L----E1 -V------MTD-I---TD------I -E---V-----I--
-1-NTllTNGV----I~-I -------1----Kv.K------RDv-E.--TD -.----[-E- --[.----v. -

-1-NTIITNGV----N-1------- 1----KV-K------KDV-E---TD------ I-lS---l-----V--

-1-NTIITNGV----H-[-------1 ----QV-K------KDV-E---TD ------ I-K---1-----V--

-1-NTIITNGV----N-I-------I ----QV-11------EITD-E---TD----- I-K---I-----V--

-V-NTIITNGV----VI-V-------L----EV-K------REI -E---TD------I-I)---V-----V- -

-1-NTIITNGV----H-V-------I ----QV-R------RTD-E---TD------ I-E---V-----V--

434

469

461

461

467

467

467

467

461

450

450

454

450

450

450

497

53a

537

537

337
537

531

537

537

520

52D

524

520

520

520

364

608

607

607

601

607

607

607

60”1

390

590

594

590

390

590
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H1V2MIV POL

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV1414251

SIVMM142

SIVMM239

SIVMNE

S1VSHFIH4

SIVSH14PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNM231

SIVHM142

SIVHM239

SIV14NE

SIVS14MH4

SIVSNMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROll

HIv2NItiz

HIV21SY

HIV2ST

HIv2BlsN

IIIV2D194

HIV2GH1

HIV2D203

srvrnrn231

s1VMM142

sIVMM239

SIVMNE

SIV!M4H4

vfNLVkdPi ?GaETtYtDGSCnrqSkEGKAqYlTDRGkdkvkvLEqTcNQQWLEaFamaltDSqPkANI

AF ---GD-IP-A--F-T----NRQ-K----G-V----KDK"/KK--Q-T-------A-AHALT--G-Kv--

AF--- GE-VP-A--F-T ----NRQ-K----G-I----RDRVKV--Q-T-------A..AWLT--G-KA--

AF ---KD-IP-A--F-T----KRG-I----G-I----KDKVRi --C-T-------A-AKvT--G-Kv--

VF--- KD-IL-A--F-T----NKQ-R----G-I----RDKVRL--Q-T-------A-AWvT--G-KA--

TF ---GD-IP-A--F-T----NRQ-K----G-V----KDKVKV--Q-l-------V-Rm~--G-Kv--

TF--- GD-IP-T--F-T----NRO-K----G-V----RDRVRV--Q-S-------A-Am~--G-Kv--

TF ---GD-IP-A--F-T----NRO-K----R-V----RDKVRV--R-T-------A-AMTL7--G-Kv--

AY ---KD-LE-R--Y-T----NRT-K----G-V----KDKVKV--Q-T-------A-AULT--E-Qv--

VF .-.KD-~E-E.-y-T----KKG-I----G-I---.~D~VKV--Q-T -------A-LMALT--G-KT--

VF---KD-IE-E--Y-V----SKQ-K----G-I----KDKVKV--Q-T-------A-LmLT--G-KA--

VF--- KD-IE-R--Y-T----NKQ-K-..--G-I----KDKVMV--Q-T-------A-LmLT--G-KA--

VF ---KD-IK-E--Y-V----KKG-I----G-I----KDKVKV- -Q-T-------A-GMKAA--G-KA--

VP ---KE-IQ-A--F-V----NRQ-R----G-V----RDKAKL--Q-T-------A-YUU--G-KA--

VF ---KE-IQ-A--F-V----NRQ-R----G-V----RDKAKL--Q-T-------A-YU~--G-KA--

iVDSQYVMGI 7aqqPtEsEsrlVnqIIE-HIMKaaiYVaWPAHKGlGGNQEvDHLVSWIRQVWL.k I

I ---------SASH-T-S-SKI-NQ---EAI--EAI--A-- -----I-----V--------------EK-

I ---------VAGQ-T-S-NRI-NQ---E----EAI--A-------I-----V----------- ---EK-

V ---------VTGO-A-S-SRI-NK---E----~I--A-------I-----I--------------ER-

1 ----- .---VAGQ-T-S-SKI-NQ---E----UI--A-------I-----V--------------EK-

1 ---------VACQ-T-S-NRI-NQ---E----FAV--A-------I-----v--------------EK-

1 ---------VAGQ-T-S-NRI-NQ---EAV--EIV--A-------I -----v--------------EK-

1 ---------WGQ-T-S-SRI-NQ---D----~V--A-------I-----V--------------ER-

1 ---------IAAQ-T-T-SPI-AK---E----EAV--G-------L- ----V ---------- ----EK-

1 ---------ITGC-T-S+RL-NQ---SEI--SEI--A------- I-----I--------------EK-

I ---------ITGC-T-S-SRL-NQ---E----TEI--A------- I-----I--------------EK-

I ---------ITCH-T-S-SRL-NQ---SEI--SII--A-------I -----1--------------EK-

1 ---------ITGC-T-S-SRL-NO---E----TEI--A-------I-----I--------------EK-

1 ---------IAGQ-T-S-SRL-NQ---E----EAI--A-------I -----v--------------KK-

1 ---------VAGQ-T-S-SRL-NQ---EAI--EII--A-------I -----V--..-----------EK-

EPAQEEH.KYHsnvKELvhKFGlP?lVArQIVntCdkcqQKGEAIHGQvNa.lGtHQMDcTHl.EGKl lIV

------- ---SNV---SH---I-NL--R---NS-AmQ---------V-AEL-T----C------I I--E

------- ---SNI---SH---I-KL--R---NT-AHVQ---------V-AEL-T--J-C------v! --E
------- G ---SNV---All---L-Nr,--R---NT-AWQ---------V-AEL-T----C------ ::--

------- ---SNV---Sll---L-KL--R---NT-TwQ---------V-AEl.-T----C------ II---F,

------- ---SI1---TI---I-LL--R-. -NS-AQCO---------V-AEI-V----Y------ II--E
------- E---SNTil-1iQL--1-QL--R---NT-AOCQ-------- -V-AEI-V----C------I I--

------- ---5NM--.TN--- 1-QL--R---AQCQQCQ ---------V-AEI -V----C------[ I--E
..--..-F4..-(;Nv ---V}I.-.QLQL-- K--.NDKCQCQ--- ------V-ADL-T- ---C------II --

-------1)---tNVF--VRl--L-Rl --R---DDKCIIIV---------V-SDI.-T- ---C------lv--

------- ---SNI---VL---L-RDT--K---DT-DKCN--- ------V-SDL-T----C ------ lV--S

------- ---SNV---VL---L-MDT-DKCIIT-DKCII---- -----A-SDL-T----C ------ II--l-)

-------[) ---sNV---VL---L-K[I)TK---I)T-[)KCII--- ------V-SDL-T----C---- --11--

---- --- .---sNV---VL- --L-KiDT--K---DT-llKCH--- ------V-AEL-T----C ------ I I--$

sIVSHHPBJ .- - - . . - E---SNV---VF---L-RL--K---DT-DKCll-M-------V-AEL-T----C---- --I I--

633

670

677

677

677

677

677

677

677

660

660

664

660

660

660

702

740

747

747

741

747

747

747

747

730

730

714

730

730

730

771

818

817

817

017

81;

tli7

017

017

000

800

H04

Hoo

000

Boo

11..36
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lfIV2/SIV POL

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ

HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIv2D194
HIV2GH1
HIv2D205
SIVN14251
SYVHH142
SIVNM239
SIVNWE
SIVSM14H4
SIVSM14PBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST
HIV2BEN
HIV2D194
HIv2GH1
HIvilJ205
SIVN14231
SIVNM142
sIVNM239
SIV14NE
SIVSMMH4
SIVSMMPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
}IIV21SY
141v2Fi
HI’;lIJCN
IlIv2D194
HIV2GN1
H1V2D205
SIVHM251
SIVMH142
GIVHM219
s lVMNlt
91VS)4MI14
SIVaMMPnJ

I11V2MOD
I11V2NIIIZ
I11V21SY
IIIV2ST
I11V21M!N
ltlv2rl194
Illv)c:lll
lllv?l)2n\
:IIVMM251
!:IVMM14)
‘;IvM}!JI’1

!:IVMNI:.

:, IV!: HMI14

‘; IV!; MMPIII

AVHVASGFIEAEVIPQEtGRQTALFLLKMaRWPiTHl.HTDNGaNFtSqaVKWAW?GIEqtFGVPYNP
s. . . . . . . . . . . . . . . . . --------- --- S---A--------OS-T-QE-------I---OS-------
S----------------- ------------ ...S1 --------A--T-QE-------V---QT-------
s.........-------- ..........-.S---A--------QS-T-QE-------V---QS-------
s. . . . . . . . . . . . . . . . . ---- ~------- S---I--------A--T-QE-------I---OS-------
S----------------- ------------ ---S1 --------P--T-QE-------V---QS-------
9. . . . . . . . . . . . . . . . . ------------ S---P--------QS-T-QE-------I---QS-------
s. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ----- ---S1 --------s--T-QE-------I---QS-------
T SI. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --- --- --------A--T-PS-------V---QT-------

T GI--------- . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --------A--A-QE-------A---HT-------
T-- --------------- ------------ ---S1 --------A--A-QE-------A---HT-------
T--------- -------- --------- ---- G.,--I--------A--A-QE-------A---HT-------

. . . . . . . . . . . . . . . . . T------------S---1--------A--A-QE-------A---HT-------
T----------------- . . . . . . . . . . . . G---A--------QT-T-QE-------A---QT-------
T. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . --- --- . . . . . . . .S1 A--T-QE-------A- --OT -------

Os=WEAMNHHLKnQIdRiRoQAnt7ETlVLMAvHCmFKrRGGiGDuTPaERliNHlTtEQEIQF?Q?
--------------N--S-I-R--NTI--I----I-- ----R---I-----S--LI--I-T------L-A
--------------N--D-I-E--NN--I----V------R---I-----A--II--I-T------L-A
--------------N--E-I-E--NTH--I----V------R---I-----V--LV--I-T------L-A
--------------M--S-I-E--NTV--I----V------R---I-----A--LI--V-A------L-A
--------------N--S-I-E--NTI--I----V------R---I-----A--LI--I-T------L-R
--------------N--S-I-E--NTI--l----V------R---I-----A--LI--I-T------L-R

--------------N--S-I-E--NTI--I----V------R---I-----A--LI--I-T------L-R

--------------N--D-L-D--VSI --V----T------R---I-----A--LV--I-T------F-A
--------------N--D-I-E--NSV--I----V------R---I-----A--LI--I-T------Q-S
-------------- N--D-I-E--Nsv- -[----v------R- --I-----A--LI-- I-T------Q-s

--------------N--D-I-E--NSV--I----V------R---I-----A--LI--I -T------O-S

--------------N--D-I-E--NSI1--1 ---+------R-. -1..----A--LL-- [-T----.-Q-S

--------------T--D-I-E--NSI--I----V------R---I-----A--LV--I-T------O-S
--------------T--D-I-E--NSI--I----V------R---I-----A--LV--I-T------O-S

Vif cds ->

KNmkfknFrVYyREGRdQl,WkGPGELLWKGaGAVlvKVGtdIKvvPRRKAKIIkdYGqqk.7DnmohlEd
.-sKLKD-R--F----D. --K---------B---Lv- --TD--II --------RD--GRQEI4-SGSHL-G
--sMLKN-R--F.---D .--K---------D--- :v---T+v+v------ -.,KD--GRQEH-sGsllL-G

.-sKLKN-R..F.---N- -.Q...--.--.D--- IV---TO--VI ----- ---RD--PRQEH-SGSIIL-G

..sK[,qN-R.-F---- D--.K---.-----D- --Iv---AD--IT---- ----KD--GRQRM-SGSNL-G

--SNFKN-Q--Y----D---K---------E---IV---TD--W--------RD--GRQkL..SSP'{L-G

--SNFKK-Q--Y----D---K---------D---IV---AD--W--------RD--CNQEl,-5SSllL-G

--SNFKN-Q--Y- ---D---K---------D---IV---AD--VI-------- ~Q .-GRQEL-NS.HL-G

--LKFQN-Q-o.Y----D---K---------E---II---TE--W- ------RII--GGKGL-C’SAIII4-D

--SKFKN-R--Y----l)---K---------K---Il,---TD--VV--------KD--GGKEV-S99llH-D

--!4KFKN-R--Y----D---K-- -------E---1TD--TD--VGGKEM----KD--GGKEM-$SSHH-D

--SKFKN-11--Y----lE---M---------E--- IL---TW--W--------KD--GGKDV-”iS9llM-D
.-sKP,KN-R.-y.-..l). ..K..- . . . . ..~.m..vL. ..TD-.W . . ..--..)(U ..G(;Kp~v-~ssl~M.~

--SRFRN-R--Y----D---K---------K---1L---TE--W--------KD--GGKk1.-SGSll1.-D

--SKFKN-R--Y----I,---K----,.----I!---1L---TE--W --------KD--GGMEL-SGSIIL-[)

tr7aaqRvA”77? 9H5

AN.EDG-H-- 1016

AP..EtJ(;-H-- 1013

AM.EtXi-M-- 10.1!

AH,P,l)(;-V-- 1015

AM, KII(;-H-(:1’(XJ > 11;’7

AM.l?Dfi-V-- 1011

ARt:lllMi..V-~ 101’)

T1l.uAll-M-Q!ill” Irllll

Tr;,EA14..V-- I[)lH

I’[:, I:AI{- V-. . 1[)111

“I’I:, I:AII-V 1[):;

l’(i,l:,hll .V ]1)111

I’,;,l:AII V.- 10111

I’I;.I.’AII.V 10111

a40
008
e87
0s7
0s7
SS7
e87
007
S87
a70
070
074

070
e70
070

907

95e

957

957

957

957

957

957

957

940

940

944

940

94C

940

976

lo2fl

1D2’7

1027

1027

1027

1027

1026

1027

101D

1010

1014

1010

1010

1010

11=47
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Information dense stretches [0.9 or qraatar) ● re indicat.d by ●***.

CONSENSUS TggFFR?wp&KaapQlPhgps?sGa?????7??7???77????dtnc7p?gaS7Ga??elhaag?k?7? 41

HIV2SIVFOL T-XFFRXX-XGKX--Q-PXX--G-G. . . . . . . . . . . . . . . . . .. --XX-.KX-SXGXXX. ‘-XXX-X. . . 49

A A’AAI ADA A DAUA KIF K

G G GG V GEGG NC GG G RVU R

s s SL SNSS Ssss ELY E

T T TM TQTT TTTT QMH Q

P P PF PKPP PPPP

WR

YH

Cs

T

c- qaq cda
●******** ● *99**

CONSENSUS 7aor??rmtlQqq?7??77??77??7?????drGfAaPQFSLMrRPvVtA?iEgQpvEVLLDTqadDSIV
HIV2SIVPOL ..=XXXX-..QX . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ‘XG.A-PQFSLW-RP.V-AX-EXQ-XEVLLDTXX-DSIV

AK DA1 A DIA KIDIA D
GR EGV G N VG RVEVG N
SE NSL S LS N s
TQ QTM T MT Q T
P KP P FP K P

R N R

H Y H

s c s

T T

-*******mm*m*** ● **********W***

CONSENSUS aGioU?nYtPKiVGGI=FINTKEyKnvoIoVlgKrvkaTIMTGDTPINIFGRN?LtalqHaLNlPvAK
HIV2SIVPOL .G-.LGX-YXPK-VGGIGGFINTKE.K- ‘-l-V-XKX-=”TIMTGDTPINIFGRN.LX-=XM”LN-P”AK

AIEDI IDIDKI IKA I AL S II

(sVQ E V VNVERV VRG V GM T VV

s N L NET, LS L

T o M 00 UT M
P K FK P F

R WR w

H YH Y

s Cs c

T T

● ☛☛☛☛ e****m*mm ●ammmmm******m** ● **b**#*m******* ●****9****

CONSENSUS vmP!KvLLKPGKdGPklrQWPLnkEKIoALrEICEKMEkaGQLEEAPPTNPYNTPTFAIKKKDKNKWNmL

llIV2SIWOL ..P-KXXI,MPGKXGP-X.QWPI,- . I?KIXAL”EICEKME. “GQLEEAPPTNPYNTPTFAIK141fDKNKWR. L

ID 1 KK5K K KD 1

w v RRTR II RE v

L L
H H
●**9*,**9mmmm*m #m**m*m** ● **m*#* ●m*

CONSENSUS 1DFMEl.NkVTQDFTEvqlgiPhp#qlAkkkNtCvlDvGDAYFS1P[,d.7FRqYTAFTLPavNNaEPqKRY

HIV2SIVPOI, IDFRELN”VTQ13FTE” -”X”P.-XX-A. ‘.RI ..”D-GnAYFSIPLXXXFRXYTAFTLP. .NNXEPXKRY

K ID[ [ A I KKK S11 1 AI

R VW VGVRRRTWV Gv

NL L 0 L E L s

OHM T MQ H T
I(F F P P
NW n
IIY Y
!;(’ i“

I,.

09
lDO

157
170

227

240

296

309

11.2M
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CONSENSUS

HIV2SIVPOL

CONSENSUS

HIV2SIVPOL

co~;sENsus

I,IV2SIVFOL

CONSENSUS
HIV2S1VPOL

● ☛✎✎ ✎☛✎☛☛✎☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛ ● *9** S*

iYKVIPOGWKGSPaI fQyt!41~?vLaPFRkANpDvi liQYMDDILiASORtdLEHDrwlQIKELLNglGF

‘YKVXPOGWKGSX- I“Q-:.?lR "-L-PFR-ANXD"X-"QYFlDDIL"ASDX"XLEHD"WXQXKELLNX-GF

I 41F DIDlf I 11 IS K I

v GVW EVE R VW VT R v

SLYN L L
TMH Q M M

PF K

w R

Y H

c s

T

● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛✍☛ ● ***********N

StPeEKFQKDPPfqWHGyELWPtK~LQkiqLPqke?WTVNdIOKLVGVLNWMQiy@IKTkhlCrLIr
S“P-EKFQKDPP--WMG-ELWP-KNKLQ-- .LP.--XWTVNXIQKLVGVLNNMQ- ‘“GIKT---LI”I”

SD ID I D KIE EKD I PA KDI K K
TE VE V E AVQ QRE VWG REV R R

LN L N L LYS NL

FIQ14Q H UT Q14
FK F K P K
WRWR R
YHYH H
Cs c s s

T T T

● *****9,****-

GK14tlTECVOWTElAEAElmENkI IL#QoQEG?YYqE7kplEATv?K?qdnQW?YKlHQ.?k lLKvGK7a

GKM"XTEEVQWTE.AEAE"XEN-IIL-Q-QEGXYY-EXXX-EAT.XK.XX"w"YK-HQXX. “LKXGK”X

A L I I( DK KI ID!) AIKI I
G H V R ER Ilv VEEGVRV v
s L NE EL NNS L

T M QQ QH 00T n

P F K KKP F
w k RR w
Y H HH v
c s Ss c

T TT

**9********* ●***** ●*m#*n ●********mom

K!KnthtnguRL~hVvQKIGKEAlVIWG7iPkFllLPW.r.7WaQ~7dYWWTWlPeWDFvsTPPLvltL

KXK”XXX-X”RLIA”V-QKIGKEh”VIWG- ‘PXFIILPVE.-XW.QWX.YWQVTW”P.WIJF”STPIJI,-I?L

D DID I 1 xl KDDD XIII [

E EVEV v RV REEN Vcv v
NN w LE N

QQ Q MQ o
KK K K

IIR R R

II w II It

Ss 9 s

TT T T

HIWSIVPOL

365

379

434

449

497
519

564
509



[V2/SIV POL

-**98== ●*

CONSENSUS vfNLVkdPl?GaETfYtDGSCnrqSkEGKAgYlTDRGkdkvkvLEqTtNQQELEaFamaltDSgPkaNI

HIV2SIVPOL X“NLVX”P-XGXET-YXDGSC-- -S”EGKAXTDRGRG- ‘-X-XLE-T-N9QAELEXFX-- --DSXNIXNI
F DI F DKD K I KOK K K S LAIA K

w EV w ERE R v RNRR RT MGVG R
Y L Y NN E SLS i?,

u 00 Q TMT Q
KK PP
RR
HH
Ss
TT

●☛☛✍☛☛☛☛☛☛ ● m****** ● m********b***m* ●**W************ ●*

CONSENSUS lVDSQWffiI?aqqPtEsEarlVnqIIEmMIKKaaiYVaWPAHKGiGGNQEvDHLVSWIRQVULakI
HIV2SIVPOL 'VDSQYVMGIXX-XP"EmE-X-VX-IIE-HIKK-X-W-WPAHKG-GGNQE-nHLVSQGIRQVLFL" “I

I A A SO I K D DIA I I KK

v GGTEVR E EVG v v RR
Ss NLE N L E
TT QMQ o n Q
PPK K

R R
H H
s s
T T

******* ●******4* -*-*S*****

CONSENSUS EPAQEEHaKYHanvKELvhKFGlP?lVArQIVntCdkqQKGEAIHGQvNaalGtWQHDcTHLEGKi lIV
HIV2SIVPOL EPAQEEHXKYH-X-KELX-KFG-PX.VA-QIV. .CX-.”QKGEAIHGQXN...GXWQtTHLEGKEGK- ‘IV

A IF IIK DS DIG AD1 I 11
GV W VVR NT SW GEV v w
SLYLL NLN SL L
THHMM OWQ TM H

P KFK P F

RWR w

HYH Y
Scs c
TT

●**m8*,m*m****** ● **m*m*mmm*mmm ,***mm**mm*mm mmmmmm. #m*m*m*

I:(>N5P.NSUS AVHVASGF1EARVIPQEtGRQTALFLLKMsRWPiTHUlTDNGaNFtSqmVK~A~?OIEqtFGVPYNP
IIIVJSIVPOL AVllVASGFIKAEVlPQK.GRQTAwLLKl,A-RWP"TllLll'fDNG-NF-SX-wwAwXGlE- .FGVPYNP

s AI A.4D DS
T GV GGE ET

s !?SN N
T T~Q Q
P PPK K

N n
H H
s s
T T

633

659

702

729

171
199

040

869

114
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t5V2/SIV POL

CONSENSUS QSwWEAUNHHLKnQIdRlRaQAnt?ETiVLWvHC~FKrRGGiGOMTP~ERliNMiTtEQEIQF?Q? 907

HIV2SIVPOL QSOGWEAMNHHLK”QI-R-R-QAK- ‘ET-VLHAXHCMNFK-RGG-GOHTPXER- “NM”T-EQEIQFXQX ~39

D D ID S1 I KI 111A
EEVE ‘TV v RV VV VG

NNL L L LL S

QQM H M MM T
KK P

RR

HH

Ss

TT

Vif cdm ->
● *,***..,**mmm* ● ***.** ● *******

CONSENSUS KNskfknFrVYyREGRdQLWkGPGELLWKGoGAVlvKWtdIKvvPRRKAKIIkdYGqqka?DssshlEd 976
HIV2SIVPOL KNX---” F-VY-RBGR”QLW”GPGELLWKG-GAV- ‘KVG””IK--PRRKAKII-.YX”X”DXDX- .--EX 1008

DIKDKF D K D II AD II KDAKIADL
EVRERW W R EW GE W REGRVGEN

NLEN E Y E LL S W SE L SN

QMQQ Q Q MM T QTQMTQ
KF K P KP PK

RW R R R

HY H H H

Sc s s s

TT T T

CONSENSUS tr7aaqEvA??7Q~ 905
HIV2SIVPOL “X..XXE”A* 1016

AEI
GQV
s L

T M

P

11.41
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AGMPOL

53

69

40

55

49

CONSENSUS

SIVAGMTYO
SIVAGM155
SIVAGH3
sIvAGH677

??7?WPY7KTHSGTK???H??mWk?ra?SKRLQ?gTG7FFRWpvdgm?TkKFarryswggt?capStm?

LWKI ---AKTMSGTKENKMSKWKIGTPS----.G--E-----TVDGGK-E--SRRYSWSGTECAS-TER

. . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..WKmLS----.G--E-----PVDGDK-K--SRSHSWGGTKCM-TEQ

. . . . . . . . . . . ..TKKDEHL-ETWFS----.R--K-----PVDGSE-Q--SRRYSWGmNCAP-TE.

VRQN---G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..----BW--K-----PLKRCAI~RRHsWsGTNsppNTN-ppN

CONSENSUS

SIVAGMTYO

SIVAGN155

SIVAG743

SIVAGH677

??n?RpnKEAPti7CRmtm?7Eg??mk?ta?earldrGiFfELPLWRRPiktv7IaG7p?kALLDTGADD

HHPI-PS---- A-I--ERETT-mKEESTGNESGLDR-I-F--------IK~Y-E-VPIK---------

LYTL-PS----A-V--ERETN-KS~KPPSEQSRLER-I-F--------IR~I-G-TAVK---------

..SI-PC---- A-I--~EAV-GTKEKTTSSESR1,DR-I-F--------IKTW-E-VPIR---------
GNSL-SS---- P-V--EGTAP-RGERTDKETEGERSG-C-L--------HKRvI-E-TPVQ---------

109

139

110
123
119

TIIka?DLqlsq??~rpKl7GGI&GlnVKEY?d?.VqlEDKIlrGtiLlG?TPINIIGRNiU?Agak

---KEN--OLSG. .P-RP-11------LN----NDRE-KI .-.-LR-TI-L-A---- -----L--p-vpR

---KDT--QLRG. .S-RP-IV------LN----DN~-QL----LR-TV-I-A---------F--Q-GAK
---KEA--QLsG, .T-Kp-II------LN----sDRE-RL----LR-TI-I-s---------I--p-GAK

---QEK--HFPPHKP-RS-W------IH----~VQ-QL----IT-SI-I-S---------I--0-GMK
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HIV1 VIF
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HIVLAI
HIVHXB2R
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HIVOYI
HIVSF2
HIVNY5CG
HIVNL43
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CONSENSUS2
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HENRwqVHImvDWRIrTWksLWHHmYiS?KAk~fYrHHYESthPrlSSEVh1PlGd.arLViTTY
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----wQ------V-----N--KR-----H-I-R--KDWF-R-----TN-KI----H--L-D.AK--I---
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---Q---KD----H-------QK-----L--D---Q---LY-----S-S---Q----H--SPR-D-----

H--- ---KD----H-------LK-----V--D---H---LH-----S-S---R----Q--MR-E-----

-A-SP--m----H----Q--LGS-v--v--FT--R---SQ-----A-T---R----QL-APR-E-KE--

Vp~ cds ‘~

CONSENSUS1 nKvGsLQYubALltPKklKPP"-sv7KI,TEDRWNKPOKTKGHRGSHTmnGH"

HIVLAI N---S------A--IT--KI-----S-T---------------------HN---

HIVHXB2R N---A------A--IT--KI --..-s-T- --------- --------- --MN---

HI VUN N P------KI-ST--KI-----S-K ----------- ----------tN---..-

HIVJRCSF S---S------T--IK--KI-----S-K---------------------MN---

HIVOYI N---S------A--IK--KI-----S-T---------------------HN---
HIVSF2 N---S------A--IT.--KT-----S-R---------------------HN---

HIVNY5CG N---S------A--IK--QI-----S-R---------------------MN---

HIVNL43 N---A------A--!K--QI ----- $-R---------------------MN---

HIVHAN s---A------A--TT--KI-----I -T---------------------MH---

HIVI?F N---S------A--TT--KI-----S-K---------------------MN---

CONSENSUS2 nKVGSLQYMLtALlaPkkIkPPUSVrKLTEDRWNKPQkTkGhrGShTmNqHD

HIVELI N----------T’--1KQIRIR---- -R-----------Q-R-HR--H-H-G--

HIVZ2Z6 S----------T--VA-KK1K-----.IR-----------K-K-llK--H-M-G-'

I{IvNDK N---------- --IA-KK!K------R -------- --K-K-RR--H-M-G-*A

HIVKAL N ---------- --lA-KKTll------R -------- --Q-K-llR--H-M-G--T

HIVU455 N----------K--vT.-THAK------K-----------K-R-l~~~--R-1.-R-o

srvcPz RQ-----F’ ---K--15EHl{llR------A---------ll-M-KVllQENL-R.-G-"

189

192

192

192

192

192

192

192

192

192

192

109

192

192

192

192

192

19J

60

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

66

69

69

69

69

69

10

137

139

139

139

139

139

13’J

139

139

139

139

136

139

139

139

139

139

140

II-4
MAY 91



Information dansa stratche~ (o.O or qraatar) ● ra indicated by ● ***.

4- pol cds
● ****- ● ****** ● *

CONSENSUS1 ~NRwqWI~vDRHRIr~ksLVKHHmYlS?KAk~fYrHHYESthPriSSEVhIPlGd. arLVITTY
CONSENSUS2 ----wQ------v---r-----s---h-M-v-K- -?~F-R--- ●-?Hpk -----H--L-e.A---v 7--

HIVIVIF MENRXXVMIVWQXDRM-I-TW--LVK-H.Y.SXKA-XXXY”HHY”SX- “--SSEV-IPXG”.XXLV”-TY
KDDD FIIDX D DAKI D D ID

RE EE WVV E R E EGRV E E VE

N NN YLLN NS w N

Qua H14MQ QT Q Q

K KK ?K UP K K
R RR WR R R R

H HH YH H H H

s Ss Cs s s s

T TT T T T T

● ************ ● ***9

CONSENSUS1 WGLHTGERdWHffiwvsiEWRkkrYsTQVDPdUDqLIHlyYFDCFSnSAIrnailG?lVSPrCEyqAGH 137

CONSENSUS2 ..--h---q-----rRVSI----rR-S--v--q .------m.-----sEs-.RkA1 L-hI-sp---yQ--- 136

HIVIVIF WGL”TGE. -WHLG”GX- ”EWRX.XY”TQ-DPXMD-LIHX-YFDCF”” “AI- --GXXVXXXCXXA G}IG}I 139

D KD OAIK
E RE EGVR

N N SL

Q Q TM

K KP

R R

H H

9 s

T T

DI DF

Zv EW

NL NY

QM OH

K K

R R

H H

s s

T T

VPR cdm ->
● ***...,******.

ADA UDA I D DF
GEG REG V E EW

Ss NSLNY
TT QTU Q
PPKP K

R R

H H

s s

T T

CONSENSUS1 nKVGmLQYMMALltPKklUPPM8V?KLTEDRWNKPQKTKGHRGSHTmnGH~ 109

CONSENSUS2 ----S------t---a-k--k----S-r -----------k-k-t,r--h--N*-* 189
HIVIVIF “KVG-LQYLALXALXXP- -X-PPLPXV”KLTEDRWNKPQ-T”G. “GS-T--XH* 192

DA DX K D K K DK D ID

EG ER R E RREREVE

NS NE N EN N LN

QT 00 Q QQ Q MO

KP K K K KU

R R R R RI?

H H H H HH

s s s s Ss
? T T T TT

IIIV1VIF:6 VMIVWQ

HlVlVIFt19 YnHHYkS

IIIVIV1F:611 TYWC1.rTCEnkWlll,(;

HIVIVIF:lll YF~l:F

68

66

69

IIIVIVIF’! 141 KvG )1.QYI.AI.

Thlq Irailmml!! 1~ nlmll,tt II) d I.,III~mTvm,i I!,all,itn III IIIvJ, liVl~-;l,Qyl,Al,hl

(.11111 Ill all I(lll)wll 1-111 Ivlr.11 Vlf ,11 Q [Ill )Illllnlflnl,

lllvlvIF:lr)tl Kl,TKl)RWNK1’QI)T!\l;



tlIV2MV VIF

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ
HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV?4M251

sIV?4H142

SIV?4M239

SIV14NE

SIVSMMH4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIVMM251

SIVMM142

sIVMH239

SIVMNE

s IVSNMH4

SIVSmBJ

CONSENSUS

HIV2POD

H[V2NIHZ

HIV21Sy

HIV2ST

IIIV213EN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVMM251
S1VMM142

SIVMM219

S IVMNE

SIVSMWH4

SIVSMMPBJ

<- PO1 cds

HaaekrWIvVPtWRiPqR?lErWHsLlKyLKY?TkdL?kvcYVPHhKvGWAmTcsRvIFPL??7~hLEv

-EEDKR--V--T--V-G-,H-K--S-V-Y---K-KD-EKVC----H-----------v----KGNsH--I

-EEGKR--V--I--V-G- .H-R--S-V-Y---R-KD-E~C----H-----------v----KENsH--I

-DwKR--A--T--V-G-.H-K--S-I-Y---R-KD-EQVR----H-----------v----KGNsH--I

-EEGKR--A--T--V-G-.M-R--S-I-Y---R-GD-EKVC----H-----------v----KGEsH--I

-EEDRN--V--T--V-G-.M-U--A-V-Y---R-KD-EEVR----H-----------v----~KsH--I

-EEGKN--V--T--V-G-.M-R--S-V-H---R-KO-E~----H-----------v----EGEsH--I

-EEGKN--, --T--V-G-RU-R--S-v-Y---R-RD-EEVR----H-----------v----KGEsH--I

-EEEKD--V--T--I-G- .L-R--S-I-Y---R-GE-~S----H-----------I----NKGAW--v

-EEEKR--A--T--I-E-.L-R--S-I-Y---K-KD-QWC----F-----------v----OEGsH--v

-EEEKR--V--T--I-E-.L-R--S-I-Y---K-KD-QUC----H-----------v----OEGsH--v

-EEEKR--A--T,.-I-E-.L-R--S-l-Y---K-KD-QWC----F-----------v----QEGsH--v
-EEEKR--A--T--I-E-.L-R--S-I-Y---K-KD-GKvC----H-----------V----QEKSO--v
-EEEKN--V--'r--I-E-.L-R--S-I-H---N-KD-Q*C----H-----------v----RDETH--v
-EEEKN--V--T--I-G-.L-K--S-I-H---N-KD-QKAC----H-----------v----KD~H--v

~YWnLtPEkGwLSmyaVRiTW77?FwtDVTPdoAD?LlHmtYFpCFtaqEVRrAIRGEklLSti7yp?

-A--N-T--H-SYSSIS--I ---TEU-WT----~--v- I-sT--p.-TAR---R---- -KL--C-NypR

-A--N-T-- K-W--SHS--I---TEK-WT----DC--T-I-ST--S--TAG---R-----KL--C-KypR

-A--N-T--K-U--SYS--M---SEG-WT----~--T-I-ST--S--TAG---R-----KS--C-NYpQ

-A--N-T--K-W--SYS--L---TEK-WT----X--S-I-ST--S--TAG---R-----KL--C-NypQ

-A--N-T--K-W--SHA--L---TEK-WT----K--I-I-ST--S--TAG---R-----KL--C-NypQ

-A--N-T--K-H--SHS--L---TEK-WT----DC--S-I-ST--S--TAG---R-----KL--c -NYpQ

-A--N-T--K-H--SHS--I---TER-WT----DY--I-I-ST--S--TAG---R-----KL--C-NYPO

-G--N-T--R-F--SYA--L---ERN-YT----DV--Q-L-GS--S--SAN---R-----KI--y-NypS

-G--H-T--R-W--TYA--1---SRN-WT----DY--1-L-ST--P--TAG---R-----OL--C-KFpR

-G--N-T--R-W--TYA--I ---S;(O-WT----EY--I-L-ST--P--TAG---R-----RL--C-RFPR

-G--H-T--W-TYATIA--I---SNY-IT----NY--I-L-ST -P--TAG---R-----QL--C-RFPR

-G--N-T--W-THAT1A--1 ---SRN-WT----K--STL-ST -P--TAG---R-----QL--C-RFPR

-G--N-A--W-TYATIA--I . ..sRN.w.L . . . ..Dy ..T-L.sT.-p..sEG- .-K-----KKFPK-KFPK

-G--N-T--W-TYATIA--I -..sRN.wT . . ..Dy ..T.L.GT..p-.sEG. .-R-.-.-KKFpC.KFp K

V@f cdm ‘>

AHk7qVPsLQyUL?Wq7?7?rmQren?trKQwRrd7rr9lR7Arqnmr??kqrqmaPPa?qa?FPGlA

--UQ-----F ---V--QQ!.D. RP-RDSTTR--R-RDYRRGL-L-KQDSRSHHQRSSESPTPRTY---V-

--RSQ-----F .--V- 2QND.RS-GNSATR--R-GDYWGL-M-RQOSRGYKQRGSESPPT~H---L-

--KSK-----F ---V--QQND. KP-RDNTTR--W-RNYBRGL..L-RwGRSHKQRGSEPPAWAY---V-

--KYG-----l .-V--QQNG, RP-RDNTTR--W-RHYRRGL-V-RQDGRSHKQRGSEPPMUY---v-

--KAQ-----Y ---V--• QND. RP-RKCTAR--W-ROHWRGL-V-REDllRSLKmGSEPSAPRAH---v-
..KAQ..-..y ---V--CW2NG.RP ‘?MGAAR--W-RDHWRGL-V-RQDYRSLKQGGSEPSAPRAH---V-
..)fvg . . ..-y ---V--~ND, HP-.RKGTAR--W-RDllWRGL-V-RQDYRSLKQRCSEPSMRA}l---\'-
..EGQ . . ..-F... U--QEGKNGS-GESATR--RNSRRS1S1 -L-IIMNNNRAWSGQPFAPRTY---!.-

--RYQ-----Y---K--- SDV, RS-GENPTW--W-RDNRRGL-H-RQNSHGDKQRCgKPPTKGAD---l. -

--Kllb-----Y---R-- .SllV. RS-GENPTU--W-RDNMSL-V-KQNSRGDKQRGGKPPTEGAN---L-

--KYQ-----”:---u-- .SDV, RS-CENPTW--W-RON~GL-H-KQNSRGDKQRGGKPPTKGAN---L-
-.KTO . . . ..y..-R... SYV. RS-MENPfl--W-RDNRRSL-M-KQNSRGDKQRGSKPPTKGVD---L-

--KNQ-----,---T--, SliV.RS-GEDPTW--W-RNNRKGL-M-KQNSRRNKwSSKSPAEGAN-- -L-

--KNQ-----Y---T-- .SllV. RS-GENPTW--W-RNNRRGL,.L-RQNSRPNKwSSESFAEGTN-- -L-

64

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

120

139

139

139

139

139

139

139

139

139

139

139

139

139

139

185

20s

200

200

200

208

200

208
Jr]9

2CI

207

207

201
207

?0)

1140
. - . . . .. .



CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV14J4251

s1vNP1142

SIVNN239

SIVNNE

SIVS14MH4

SI\’StU4PBJ

kVLgILA*

E--E----
E--E----

K--E----

K--E----

K--E----

K--G----

K--E----

E--G----

K--G----

K--G----

K--G----

K--G----

K--G----

K--G----

192

215

215

215

215

215

215

215

216

214

214

214

214

214

214

. . -.



IIV2KIV VIF

Information dens, scratchas (0.8 or greater) ara lndicatad by ● **=.

C- PO1 cda
● ********m** ● *.************** ● *** ● **

CONSENSUS HomokrWIvVPtWRiPqR7lErWHmLiKy~Y?TkdL?kvcYVPHhKVGWAWTCSRvIFBL???mhLEv 64
HIV2SIWIF H--X-"WI.VP~R-PXR. "E-WH-L-K.LKY.TX-L-XXXYVPH-KVGWA~TCSR-IFPL-XX-XLE" 60

DE KD 1 LKAIF DDD F I DAI
EQ RE v HRGVW EEE w v EGV

N SYNN Y NS

o THQQ H QT
K P KK KP
R RR R
H HH H
s Ss s
T TT T

mm*mm*m**m**** ● ***** ● ****** ● ********

CONSENSUS ~YWnLtPE'`".uLSaya~iTWY???FwtDVTPdcAD?LlHmtYFflFtaqEVRrAIRG%klLS&?yp? 120

HIV2SIWIF Q.YW-L-PE-G-LS ‘--VR”TWY--XF”-DVTP-”ADXL-H- ‘YF-CF-XXEVR.AIRGE”XLS”C” ‘-- 13E
A DAKF DFA I DK FS D1 IASAS K K I DFAD
G EG RW ENG V ER WT EV VGTG T R R V EWGE

NS Y NYS L NE Y NLLSS E
QT

L NYSN

QHT M QQ H MTT Q MQTQ
KP KP x F PP FKPK
R R R w WRR

H H H Y YHH

s s s c Css

T T T TT

vPX cda ->
●m***m**m ● ****

CONSENSUS AHk7qVPSLQyML7Wq????rmQrmn?trKwRrd?rrqlR7Arqnmr7?kqrgaapp.n7qa7FPGlA 105

HIV2SIWIF AH.X.VPSLQ-IALXW-XX. .X.QX-X” .XKQXRXXXXX”-R-A”--X”XX-XX- ““.X”XXXXFPG.A 206
KK r D A DU AI IDKDDKAAKAA 1
RR w E L EGG GV V ERN E R GGRG G v
Et Y N SNSS SLLNENESSESS L

QQ Q TQTT TM14QQQQTTQTT n
K PKPP PKK PPPP

R R RR
H H HH
s s Ss
r T TT

CONSENSUS kVLqILAo 192
HIV2SIWIF “VLXILA~ 211

K
R
E

Q

11=s2
MAY 91



AGMVIF

CONSENSUS HnqeKaHvtivtWkVpeelItkWqGIVrYulnr7rnLkWaYrmHyQitWawyTmSryvIPlgkhgeIhVd?

SIVAGMTYO -NPN-E-VFI-VT-K-PGDL-TK-Q--- R-WMRQRW-K-N-YPI-Y-IT-AWY-H-RYV--IGKHGE-C-DL

SIVAGM155 -SQE-H-V14-LT-K-QEEV-TK-Q ---R-WMNKRN-K-E-KM-Y-IT-AWY-M-RYV--LPGSGE-H-DI

SIVAGM3 -NQE-E-VM-VT-K-PEEL-TK-Q--- R-WWRTRK-D-K-RM-Y-IT-AWY-H-RYE--LGOHGS-H-DL

SIVAGH677 -ERE-Q-IV-W-R-SERQ-SR-R--- T-KIRNKQ-P-E-RH-W-VO-OFW-Y-OFI--LSKDDY-E-NI

CONSENSUS YwhLtPeqGWLStyavGiqYvsn???kYrTElDPaTADamIH7hYF?CFt7WIqqAlrG?rftfCqFpe

SIVAGMTYO -WH-T-EQ ----TYAV-IQ-VSNLESK-R--L--A---SI--GH--N--KE---QQ-LR-HRFVF-Q-PE

SIVAG14155 -WH-A-KQ---- TYAV-IQ-VSLVNDK-R--L--SH--SH--TD--T--TD-- -OQ-LR-NRFIF-O-PG

sIvAG143 -WH-T-EK ----TYAE-IQ-=NRDPW-R--L--A---SL--TH--T--TE---RK-LL-QRFTF-Q-PE

SIVAGH677 -HN-T-ER ----SHGV-LS-YHQKG. .-K--V--RN--RN--TD--N--TD---99-TR-EKYTN-T-KE

CONSENSUS GHK?tGQVpSL~MLlAhqNGlRkRS?RqkTrrtrNlGe?wAvGrWkR?arrsq??sq?AfW?rtpv
SIVAGMTYO ---ST---P---Y---L.HQ-.L-E-.GKGRRSRSL-SKSK ---V-Q--K-YVTRSQPGGEA-F-ERTPV

SIVAGH155 ---LT---Y---Y ---L-HQ--L-K--Q-GE-RRTR-L-SQ---V-R--Q-YGRRNQQRSQT-F-PRTPI

SI VAG143 ---KT---Y---Y ---L-HQ--L-Q--SKSGGTRTM-FEFE ---V-R--K-HARRYQSGSQD-F-AWPV

SIVAGM677 ---. .---Q---V---V-YK--I-K--K-TF-RSRG-L-SR--- H-R--T-HAOGSKRRSQK-L-NEHAN

60

70

70

70

70 ,

131

140

140

140

138

193

210

210

210

206

CONSENSUS PSMELLaqG7r?t??sH7qKGl? 207

SIVAGUTYO ------SG-RRKTWYS-DG--LQIL* 235

SIVAGH155 ------SG-RGETGKT-SG--I* 232

SIVAGM3 ------SG-GRKESHS-AR--L* 232

SIVAGA677 --.---CR-GKET* 219



3WIF

InformaClon dense stzotch~s [.7 or qraac~r) arm Lndlcatad by “***.

● ☛☛☛☛☛☛☛

CONSEiiSUS HnqaKaWvfivtWkV~alItkWqGIVrYwmr?rnLkW.YrtiyQitWawyTtiryvIPlqkhqaIhVd? 60

AGUVIF M“X-K.W--R”XW”VXX-XI..GIVIYXYX--- .- LXH.YXXH-O-WX--T-S--XIPX-XXIXVXV- - 70

D DF II I K DSKK D IDDKD D FIDFFIKF IA IY DI

EEEwVR ETRR E VEERE E WVE NNVRW VG E w

NWNLL w E NLWNSW Y NYYLEY LS N L

Q Q MM 00 Q14QQQ Q Q Ma UT Q n

KK K K KKK K K F PK

RR R R RRR R R w R
HH H H HHHH H Y H

55 s s Ssss s c s
TT T T TrT T r T

--**W***** ● *************** b**********

CONSENSUS YwhLtPmqGWLStyavGiqYvsr???kYrTElDPaTADsmIH?hYF?CFt?MIqqAlrG?rftfCqF~ ~ 31

AGMVIF Y..L-P.”GW1.S ‘--XG-”Y”-XXX. .Y-TE-DPXTAD” .IHX.YF”CF-”RAI-.A-XG---X.C-PXX 18
FD A KM SFA ID ID KI DI FDDD K,! I DKF F D
WE G RR TUG VE VE RV EV WEEE kRV ERHWE
YN S EE Y LN LN L NL YNii EELNYYN

HO T QQ H MQ nQ n OH HQQ 00MQQ
KP K FK K KK K K
R R WR R RR R R
H H YH H HH H }1
s s Cs s Ss s s
T TT T TT T T

timm**m*s*mmm**m* ● *****m* ● *m***mm

CONSENSUS GHK?tGQVpSLQyMLlAhqNGlRkRS?RqkTrrtrNlGs?wAvGrMkR7arrsq?7sq7A~?rtpv 193
AGMVIF GHK. .G~XSLQ-ML.A""NG.R-RS.R.XTXX.XN.GX-QGA-G"M.R-X"XX.XX. “XA-WX-X.X 206

I I FD I K KA ALK I K DFD K AE I KA
v VWEVRRG GMR VRFWERGQVRG
L LYNLEESS E LENYNES LE:
M MHQqQQTT o HQQHOQT MQT

F K PP KK PFP
w R RR w
Y H HH Y
c s Ss c

T TT

● mn,mm

L%NSENSUS PSHEl,L~qG/r2t77rnH7qMGl-

AG14V1F PSMELLXXGXX”. 9

KD

nc

EN

m
K

R

H

s

T

201

219



CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIV1414251

SIV1414142

SIVMH239

SIVMNE

<- Vif Cds
M?dPREriPPGNSqEEtigeAFeWL?RTve?lNRaAVNHlPRELIFQWqRSW?YWhdeqGHs?SYtKYR

-TD---TV -----G--TIGE--A--N--VEAI--E----L---------Q---R--HDEQ--SE--T---

-TD ---TV -----G--TIEE--A--D--VEAI--C----H---------Q---R--HDEQ--ST--T---

-TN---TI -----G--TIEE--D--D--VEAI--E----L---------Q---R--HDEQ--SR--T---

-AG---TI -----G--TIGE--E--D--VEAI--E----L---------Q---R--HDEQ--SI--T---

-TD ---RV -----G--TIGE--E--E--IEAL--E----L---------Q---R--HDEQ--SA--T---

-AD ---RV -----G--TIGE--E--D--IEAL--E----L---------Q---A--FDEQ--ST--T---

-TD---RV -----G--TIGE--E--D--IEAL--E----L---------Q---R--HDDQ--SP--T---
-. ---RV -----D D--TVGE--A--E--ITEL--V----L---------Q---A--REEQ--SI--T---

-SD ---RI -----G--TIGE--E--N--VEEI--E----L---------Q---E--HDEQ--SQ--V---

-SD---RI -----G--TIGE--E--N--~EI--E----L---------Q---E--HDEQ--SQ--'~---

-SD---RI- ----G--TIGE--E--N--VEEI--E----L---------Q---E--HDEQ--SP--V---

-SD ---RI -----G--TIGE--E--N--VEEI--E----L---------Q---E--:lDEQ--SQ--V---

SIVSMMH4 -SD---RI -----G--TIGK--E--N--VEEI--A----L---------R---E--HDEM--SE--T---

SIVSMMPBJ -SD---RI -----G--TIGE--D --D. -VEEI--A----E---------T---E--HDEM--SV--T---

CONSENSUS

HIV2ROD
HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2CH1

HIV2D205

SIVMF1251

SIVMM142

SIVflH239

SIVMNE

SIVSt4MH4

SIVSM14PBJ

YLcllQkA7fmH7kkgcrClqaqhG?qGw?rpGPPPPPPPGLa*

--CII-K-VYM-VRKGCT-LGRGH-PG-W .RP----------V-

--CLI-H-t4YM-AKRDGT-LGGGM-QK- .GDQ----------V-

--CLM-K-VFM-FKKGCT-RGEGH-PG-W .RS----------V-

--CLM-K-IIIFI-SKRGCT-LGGGH-PG-W .RS----------V-

--CLM-K-IFT-FKRCCT-WGEIX4-RE-LEDQ----------V-

--CIM-K-VYI-FKKGCT-LGRGH-PG-W. RP----------V-

--CLt4-K-VFI-FKRGCT-LGGGH-PG-W .RS----------V-

--LLM-K-MFV-YTKGCR-LQEGH-PG-W .RS----------A-

--CLM-K-LFM-CKKGCR-LGEGH-AG-W .RP----------A-

--CL1-K-LFM-CKKGCR-LGEGH-AG-W. RP----------A-

--CLI-K-LFM-CKKGCR-LGEGH-AG-W .RP----------A-

--CLI-K-LFM-CKKGCR-LGEGII-AG-W .RP----------A-

--CLI-K-LFV-CKKGCR-LGEEH-AG-W .RT----------A-

--CLI-K-HFt4-CKKGCR-LGGEH-AG-W .RP----------A-

104

112

112

112

112

113

112

112

111

112

112

112

112

112

112

65

70

70

70

70

70

70

70

69

70

70

70

70

70

70



HIV2/SIV VPX

Information densa stretches [0.7 or qrmatar) ~ra indicatad by ●*”*.

C- Vif cds
********** ● **************** ● ● **

CONSENSUS M7&REriPPGNSgEEtlqeMmNL?RTvm?iNRmAWHlPRELIFQWqRSW?~hdeqGMs?SYtKYR 65
H?V2SIWPA M.XPRE--PPGNSXEE--AFXWLWRTRT- ‘X-NRXAVWHXPRELIFQVN.RSWXYW”= .XGM”XSYXKYR 69

DI AI K DID I K DDD A
EV GV R EVEV R EEE G
N SE N NL E N s

Q TQ Q QU Q QT
K P KK K P
R RR R
H HH H
s Ss s
T TT T

● ☛ *m*m****m*

CONSENSUS YLcllQkA?fmH?kkqcrClqaqhG?qGw?rpCPPPPPPPGLa* 104

HIV2SIWPX YL ‘-.QXA--XHX-”XX-CXXXXXGXXG. .-XGPPPPPPPGLX~ 110
III IF DK D D
VWvw ER E E
LLL LY N N N

WMHHQQ Q

F KK K
u RR R
Y HH H
c Ss 3

TT T

11=s6
. - . . . .. .



CONSENSUS ~SGRDPREarPGelEIWDLsREPWOaWLrDUlmd?Nq.:A?lHFGrmlLfqWNYCqEEGeRhgtPm?Er 67

SIVAGMTYD ---------AR--EV-----S -----K--R--LQDL-Q--RL---REL-FQ-----Q---E-HGT-HH-R 7D

SIVAGM155 ---------ER--GL-----S-----E--R--VEEI-N--KL---REL-YQ-----Q---E-QGR-IA-R 70

SIVAGM3 ---------AR--EL-----S-----E--R--LED1-Q--KH---REL-FQ-----Q---E-NRT-UL-R 70

SIVAGM677 ---------PL--WL-----D-----E--Q--LRDL-E--RR---HNM-IR-----V---R-HNT-WN-I 70

CONSENSUS aYKYYrlVQKalFVHFRCGCRRRqPFaPYEERR?GQGGGragrvPPGLd* 115
SIVAGMTYO A----RL---AL-----------Q--E------D-----MNRV----E- 119
S1VAGM155 A----RL---AL-----------Q--E------N-----RPGRV----D- 119
S1VAGH3 A----KL---AL-----------Q--E------D-----MGRV----D- 119

sIVAG14677 G----SI+--SS+----------G--S------N----- .APPP----A- 110



Information dansa stretches ~0.9 or graator) ● r. indicatad by ====.

● ******** ● ***9 ●**** ● ****

CONSENSUS WSGRDPREarPGolEIWDLsREPWDaWLrDMlad?NqEA?lHFGralLfqWNYCqEEGeRhqtPm?Er 67

AGNVPX MASGRDPREXXPGX”EIWDL-REPWD”WL-DM” ‘-- N“EA-XHFGX--L--VWNYCXEER-X-F-XZXZX 70

1 K K IKDI D K DL IK

v E RR VREVER EM VR

L N EELELN w LE
H Q 0Q14QMQ MO

K K F
R R w
H H Y
s s c
T T

●********** ●***********

CONSENSUS aYKYYrlVQKalWHFRCGCRRRqPFePYEERR?GgGCGraqrvPPGLd*

AGNVPX “YKYY-”VQK”-FVHFRCGCRRRXPF- PYEERR.GQGCG .-XXXPPGLX*

A MI AL D D A

G RV GM E u G

LS w s

UT 9 T

P K P

R

H

s

T

KDDI

REEV

ENNL

QQOU
KKF

RRW

HHY
Ssc
TT

115

110



HIV1 VPR

<- Vif cds

CONSENSUS1 MEQaPEDQGPQRePyNeWtLELLeeLK9EAVRHFPRiWLi)?LgQhIYETYGDTWaGVEAiIRiLQQ .LFI

HIVLAI ---A-- ------E-H-E-T----EE--N--------I--HG-G-H---------A----I--I--- ----

HIVHXB2R A--- --------E-H-E-T----EE--N--------I--HG-G-H---------A----I--I--- ----

HIVMN A--- --------E-Y-Q-A----EE--N--------I--HG-G-H---------A----I--I-------
HIVSC A--- --------E-Y-E-T----RK--S--------I--HG-G-H---------A----I--I-------
HIVJRCSF ---A--------E-Y-E-T----EE--N--------I--HS-G-Y---------A----I--I------I.

HIVOYI ---A--------E-Y-E-T----EE--S--------I--HS-E-Y---------E----I--I-------

HIVSF2 ---A--------E-Y-E-T----EE--R--------P--HS-G-Y---------A----I--I-------

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF
CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

--- --------E-y-E-T----EE--s--------I--HN-G-H---------A----I --I-------A

A--- --------E-Y,E-T----EE--S--------1--HN-G-H---------A----I--I-------

A--- --------E-y-A-T----EE--S--.-----I--HS-G-Y---------A----I--I-------

A--- --------E-Y-E-T----EE--5--------L--H5-G-H---------A----I--I-------

MEQAPaDQGPQREPynEutLELLEELKsEaVRHFPRiWLHsLGQhIYeTYGDTW?G~AiIRiLQQLLFI

A----- --------YN-WA--------S-A------I---S---H--E------V----I--I-------

----- --------YN-WT--------S-A------I---S---Y--E------A----L--I-------E

----- '-------YN-WT--------S-A------I---S---H--E------A----I--I-------E

HIVFtAL A‘---- '-------HN-WT--------Q-A------I---S---H--E------E----I--S-------

HIVU455 E----- '-------YA-XA--------H-D------Q---G---H--N------E----I--I-------
SIVCPZ -----E----P---YQ-WA--T..----N-A------P---Q---F--D-----.V----I--I--H----

CfINSENSUSl
HIVLAI

HIVHXB2R

HIVF4N

HIVSC

HIVJT4CSF

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVNL43

HIVHAN

HIVRF
CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIV14AL

HI’JU455

SIVCPZ

tat cds ->

HFriqcrhSRIGitrQRRa?RNGaSRS”

--RIGCRH----VAQ---A .---A----

--QNWZT

--RIGCRH----IAR---A. ---A----

--RIGCRH----ISQ---S .---S----

--RIGCRH----IAR---A. ---A----

--RIGCQH----IAR---A.---A----

--RIGCQH----IAR---AR---A----

--RIGCQH----IAR---A.---A----

--RIGCRH----VAR---A. ---A----

--RIGCRH----IAP---A. ---A----

--RIGCQH----IAR---A. ---A----

HFRIGCQHSRIqItrqRRa .RNGaSRS9

-----------G-IRQ--A. ---S----

-----------G-TRQ--A. ---S----

-----------S-TRQ--A. ---S----

-----------G-TRQ--A. ---S----

-----------G-IPG--G. ---A----

L--- -------G-LPQ--R.S--SN---

95

96

70

96

96

96

96

97

96

96

96

96

95

96

96

96

96

96

96

69
70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

69

70

70

70

70

70

70

. . -.-,



HIV1 VPR

Information dense stretches (0.8 or greater) are indicated by ●***.

<- vif cds
●******* ●***** ●*************** **9******

CONSF ‘SUS1 MQaPEDQGPQRePyNeWtLELLeaLKsMvRHFPRiWLh?LgQhIYETYGDTWaGVEAi IRiLQQLLFI 69

CONSLNSUS2 ---A-e------E--nEw-----EE----a---------Hs-G----e------?--------------- 69

HIV1’JPR MEQ-PXDQGPQR-P-XXX-LELL’ “LK-EXVRHFPRXWLXXLXQ”IY-TYGDTWXGVEA- IRXLQQLLFI 70

A EFA KK D FD I

G QW G RX E WE v

s Ys EE N YN L

T HTQQQ H n

I’ P K

R

H

s

T

tac cds ->
● ******-***

CONSENSUS1 HFrigcrhSRIGi:rQRRa?RNGaSRS- 95

CONSENSUS2 --RIGCQH---gq--q---.---s---* 95

HIVIVPR HFRIGC-HSRI’” -XXXRR”.RNG-SRS* 96

K AI AA

R GV GG

ES s s

QT T T
P PP

HIV1VPR:6 DQGPQRoP
See Tri!#tem et ●l., Nature 347:341-1, 1990.

HIV1VPR:30 VRHFPR

This fraqmant 1s similar to ● cons.rvad pattern in HIV2, “EALkHFDP”.

See Tristem wt al., Nature 347: 341-2, 1990.

HIV1VPR:45 IYmTYGDTWXGVEAcIRXLQQLLFIHFRIGCpHSRI

Thin fraqm.nt contains t raqion similar to ● con=mrvad patt.rn in HIV2,

‘LQRAL”.

HIV1VPR:90 RNG jSRS

11.60. . ... -.



HlV2t31V ‘/PR

<
cONSENSUS
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

sIVMN251

SIVW?1142

sI’J’NM239

SIVNNE

SIVS14MH4

SIVS14MPBJ

- VPX cds tat cd: ->

Mtaa??e?PPada?PqRepwdeWv?e?L?EikdEALkHFDPrLLtaLGnyIy?RHGDTleGAgeLIrlLQ

-AEAPTEL--VDGT-L-EPGDE-IIEI-R-IKE---K----R--IA--KY-YT-----LE--RE--Kv--

-TEAPTEL--EDRT-P-EPGDA-VIEI-R-IEE---R----R--TA--RY-YT-----LE--RE--RI--

-TEAPAEF--EDGT-P-EPGDE-VIEI-R-IKE---K----R--TA--YY-YT-----LE--RE--Rv--

-TEAPTES--EDRT-P-EPGDE-VIET-R-IKX---K----R--IT--NY-YA-----LE--RG--RI--

-TEAPTm--EDGT-R-DLGSD-VIET-R-IKE---R----R--IA--YY-HN-----LE--RE--KT--

-TEAPTEF--EDGT-R-ELGST-VIET-K-IKE---K----C--IA--NY-YN-----LE--RE--Rv--

-T~PTEF--EDGT-R-ELGGD-VIRI-G-IKE---K----R--IA--NY-HS-----PE--RE--RI--

-WWPEI-.-ENEN-Q-EPnE-IGEI-E-IKQ---K----R--TA--NF-YS-----M--GE--KI--

E. . . . . ER--ENEG-Q-EPWDE-WW-E-LKE---K----R--TA--NH-YN-----LE--GE--RI--

-.E . .. ER--ENEG-Q-EPWDE-WEV-K-~E---K----R--TA--NH-YN-----LE--GE--NI--

-. E . ..ER--ENEG-Q-EPWDE-WEV-E-LKE---K----R--TA--NH-YN-----LE--GE--RI--
E. . . . . ER--EDEG-Q-EPWDE-WE`J-E-LKE---K----R--TA--NH-YN-----LE--GE--KI--

-A. . ..ER--ED~-Q-EPWDE-WEV-E-LKE---K----R--TA--NY-YD-----LE--GE--RI--

-T . . ..ER--EDEA-Q-EPWDE-WV-E-IKE---N----R--TA--NY-YD-----LE--GS--RI--

CONSENSUS
HIV2ROD

HIV2N1HZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1
HIV2D205

SIVH14251
SIVWN142

SIVWW239
sIV14NE

SIVSMBIH4

SIVSW14PBJ

RALf?HfRaGC?hSRigq??qgnpla?ipp?r7m7W
. ..FT-F.A--GH--IGoTRGGNPLSAIPTpRNMQ-

---FA-F-A--GH--IGQTRGGNPLSAIPTPRGMH-

---FT-F-A--GH--1GQPRGRNPLSAIPTPRNHQ-

---LL-F-A--GR-- IGQPRGRNPLSAIPTPRGMR-
---FV-F-A--NR--IG*

---FV-I-A--DR--KGQTRR~PCPMPTPRGf4H-
---FV-L-A--NR--ISQTRRRTPFPMPTPRGMY-

---FL-F-A--QH--IGQSGGGNPLSTIPPP*

---FM-F-G--NH--IGQPGGGNPLSTIPPS*

---FI-F-S--SH--IGQPGGGNPLSTIPPSRSML-
-..FM.F.G-.IH--IGQPGGGNPLSAIPPSRSML-

---FFI-F-G--TH--IGQSGGGNPLSTIPPSRRML-

---FI-F-s--AH--IGQSRGGNPLSTIPPSRGVL-

---FI-F-G--RH--IGQSGGGNPLSTIPPSRGVL-

09

105

105

105

105

07

105

105

101

97

101
101
101
101
101

62
70

70

70

70

70

70

70

70

66

66

66

66

66

66



}lIV2/SIV VPR

Information dense stretches (0.7 or greater) dre indicated by ●***.

<- vpx cds tat cds ->
● **+**,* ● **.* **

CONSENSUS Mtea??e?PPeda?PqRepwdaWv?e?L?EikaEALkHFDPrLLtaLGnyIy?RljCDTleGAgeLI riLQ 62

HIV2SIWPR tl . . . . . ‘XPPX”XXPXR-XXXXW-X-XLXE- ‘XEAL-HFDPXLLX”LGX- I-XP.HGD’~XXGAXXLI ‘XLQ 65

DD D IK IK D

EN E VRVRE

N ELEN

Q Q MQ Q

K K

R R

H H

s s

T T

● ☛☛

CONSENSUS RALf?HfRaGC?hSRlgq??ggnpls?lpp?r?m?”

HIV2SIWPR RAL-XH-R-GCX-SRX-*

IIADA

VVGEG

LLSNS

MMTQT

FFPKP
klw R

YY H

cc s

T

A FF K

G VW R

s YY

T H :1

P

E9

82

II-62
MAY 91



HIV1 TAT

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNL43

HIVNN
HIVSC

HIVBAL1

HIV~CSF

HIVOYI
HIVSF2
HIllNy5@

HIVSF162
HIVCDC4
HIVSF33
HIVHAN
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIVNDK
HIVNAL

HIVU455

SIVCPZ

\/3’sj \/3’nj
rev cda ->

MePVDPrLEP~HPGSQPktactnCYCKkCCfHCqvCFttKgLgISYGRK~RQ.RrrapqdSqtHQvSL

-E----R-----------KTACTT----K--F--QV--TT-A-G---------- .-RRPPQG-QT--V--
-E----R-----------KTACTN----K--F--QV--IT-A-G----------- -RRAHQN-QT--A--
-E----R-----------KTACTN----K--F--QV--MT-A-G----------- -RWHQN-QT--A--
-E----R-----------KTACTT----K--F--QV--TK-A-G----------- -RRAPED-QT--V--

-D----R-----------KAACTS ----K--F--QTT-GT-G-G ----------- -RRAPQD-QT--V--

-E----K-----------XTACTT----K--F--QV--IT-G-G----------- -RRAPQD-ET--V--
.E---..;.-..----._-KTAcTN----K-_L--Qv.-TT.G.G----------m -RRppQD.QT-.v--

-E----R-----------KTASNN----R--L--QV--TK-G-G----------- -RRAPQD-KT--V--
-E----N----------..RTACNN----K--F--YA--TR-G-G----------- -RRAPQD-QT--A--

-E----R-----------KTACTN----R--F--QV--TT-A-G---------- .-RRAPQD-ET--V--

-E----R-----------KTACTN----K--F--QV--IT-G-G----------- -RRAPPD-EV--V--

-E----R-----------KTACTN----K--F--QV--TK-A-G----------- -RRAHQD-QN--A--

-E----N-----------RTACTN----K--F--QV--IT-G-G----------- -QRAPDS-QN--2--

-E----R-----------RTPCTN-.---K--L--QV--TR-G-S----------- -RRAPQD-QT--V--

-E----R-----------KTACNN----K--Y--QV--LT-G-G---------- .-RGPPQG-QT--V--

HdPVDPNlEpNnHPGSQPrTaCnkChCKkCCyHCqvCFltKG~ISYGrKKRrq.RR?PpQG7qaHQ?pl

-D-----L-P-N ------R-P-NK-H--K--PV-LN--LRQ-------R---RQ. --G-P--GQA--VPI

-D-----I-P-N ------K-A-NR-H--K--QV-IT--IRQ-------R---RQ. --R-S--GQT--DPI

-D-----L-S-N ------R-A-NK-H--K--QV-IT--IRQ-------R---RQ. --K-P--DQA--VPI

-D-----L-P-N ------R-P-NK-Y--K--QM-IT--IRQ-------R---RQ. --R-P--NQA--DPL
-E -----L-P-K ------T-A-SN-Y--V--QL-LK--LKP-------K---KP. --G-P--SKD--TLI

-D-I--DL-P-K ------R-V-NN-Y--A--Y--IY--TK--------R---TTR--TAPA-SKNN-DSI

extmllexon

CONSENSUS1 sKQP7sqprGD.PtqPkesKkkVErEtEtdP7d?

HIVLAI s---TSQPR--. -KE*KE* 86

HIVHXB2R S---TSQPTG-. -TG-KE*

H1vNL43 S---TsOSTG-.-TG-KE*
HIVNN P---APQFR--, -TG-KES-KK--R-T-TH-VD*
HIVSC P ---ASQAR--- -TG-KES-KK--R-T-TD-VD*

HIVllALl S---TSHPTG.-. -TKKCRS-KTD-VH*-TD-VH*

HIVJRCSF P---SSQQ,--, -TG-KES-KK--R-T-TD-@N~

HIVOYI s---ASQPR--- -TG-KES-KK--R-T-TD-ED*
HIVSF2 s ---ASQSR--- -TG-TES-KK--R-T-TD-FD*

HIVNY5CG S---ASQP,--, -TG-KES-KK--R-T-TD-DH*

llIvsF162 P---AsQPQ-- .-TG-KES-H)(--R-T-TD-VH*

HIVCDC4 S---SSQTR-- .-TG-KEP-KE--R-A-TD-LD*
HIVSF33 s---ss(_)PR--.-TG-KES-KE--R-T-TD-LD*
NIVHAN P ---SSQQR-- -DS-KKS-KK--R-T-AD-FD*

HIVRF s ---TSQPR--- -TG-KES-EK--R-T-TD-AVQ*

CONSENSUS2 PkQPsmQ?rqd?ptGpke7KKKVES?A?TD?7A*

HIVELI ‘K--SS-PRGD.PT-PKEQ--- -.-E-E.-P*

HIvZ2Z6 ‘K--SS-PRGD.PT-PKE*
HIVNDK -E--SS-SRGD.PT-PKK*

HIVMAL -E--SS- HRGDHPT-PKE-

HIVU455 -K--LP-SQRV,SA-QEES------K-K--RF--

SIVCPZ -K--LS-.9RGKEKSEKSTSE-A-KTEAEQ*Q*

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

66

69

69

69

69

69

70

99

a6

06

101
101
101
101
101
101
101
101
101
101
101
102
92
99
06
06
07

101
100

11.63
MAY 91



Information dense stretches (0.8 or greater) are indicated by ● ***.

\/3’sj \/3’sj

rev cds ->
● ***** **.*** ● ***********

CONSENSUS1 MePVDPrLEPWHPGSQPktactnCYCKkCCfHCqvCFttKgLgISYGRKKRRQ. RrrapqdSqtHQvSL 69

CONSENSUS2 -d----Nl-p-n------rT-Cnk-h-----y------i--G-G----r---rq. -R?P-QG?-a--?pi 66

HIVITAT t4-PVDP--E”W”HPGSQP ‘--X””C-CKXCC-HCXXCFX-K-L- ISYG-KKR-X.R-X”XXXX-XHQXX- 69

D DIAO DAA DD F I DAA K K KA K I

E EVGE EGG EE W v EGG R R RG R v

NLSN NSS NU Y L NS ESE L

QFITQ QTT QQ H n QT QT Q M

KPK KPP KK F UP P

RR R RR w R

H H H HH Y H

s s s Ss c s

TT T TT T

exon\/exOn

CONSENSUS1 sKQP?sqprGD.PtgPkesKkkVErEcEtdP?d?*

CONSENSUS2 Pk--s-Q?-qd?p-Gp--KKKS?A?TD?TA*-A*

HIVITAT ‘“QPX--X-XX. -X”XXKX”VEXEX- ‘---X-

AK AD K AAOK KK KAKAD

GR GE R GGERRR RGRGE

SE SN E S S NE EE ESESN

TO TQ Q TTQQQQ QTQTQ

P PK PPK P PK

R R R

H H H

s s s

T T T

HIVITAT:O MkPVDP

99

92

99

IIIV

tllv

FIAb -- Brtka at al., J. Vlrnl. 64:~62-5, 1990,

Acldlc re~idua~ in th. ‘k- ●nd “D” (second ●nd fifth) positions

are r,iuir.d for full Tat ●ctivity. Rappaport ot al., Th. Now

Bioloqimt 1:101-110 (1989).

MAb -- Brake et al., J. Virol. 64:962-5, 1990.

‘rr,T :12 }IPCSQP

TAT:40 KhLjISYGnKKR

The “CRKKR” has bean lmpllcatmd in nuclear localization.

Ruben et ●l., J. VlrOl. 63:1-8 [1989) ●nd Hauber

at al., J, Virol, 63:1181-87 (1989). Part of raqion 111

AS daflncd by Gra.n ●nd Lowenataln, COll:55, 1179-88, 1988.

This fragment contains ● raqlon similar to a consarvod pattarn

in HIV2, ‘KGLGI”.

[14’)4
MAY 91



HIWSIV TAT

CONSENSUS
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV:ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVNr4251

SIWNP1l
SIW4W142
SIVKH239
SIVMNE

SIVSNMH4

SIVSNMPBJ

<- VPR cds

HEtpLkeqEsShssnepsSctsE?d??tqelanqgeEiLsQLyrPLeaC?N?CyCKkCcyhCQ?CFlkK

--TP-K~-S--KSCNEPF-RTS-QDVATQEMRwE-I-S--YR--ET-N-S-Y--R-CYH--M--LN-

--TP-KAP-S--ESCNEPS-RTS-QDVATQEURSE-I-S--YR--EA-T-S-Y--K-CYD--L--LQ-

--TP-KM-S--GSYNEPS-RTS-QDVATQEUNwE-I-S--YR--ET-N-K-F--G-CFH--L--LN-

--Tp-KU-G--GSYNEpS-CTS-QDMWLv5pGD-I-Y--YQ--EA-D-K-y--K-CyH--M--LN-

--TP-Kw-S--KPYNEPS-CTS-RDVTAQEMKQGE-L-A--HR--EP-T-K-Y--R-SFH--L--SK-

--TP-KEP-S--ESYNEPS-CTS-RDVTAQEMKWE-L-A--HR--EA-T-S-Y--Q-SYH--L--LK-

--TH-KM-S--ESYNEPS-CTS-SVTAQE~KQGE-L-S--HR--EA-T-S-Y--Q-SFH--L,.-LK-

F-IP-CEQ-S--KSSNEPS-STS-PMTWLDNQGE-I-S--YR--KA-D-T-Y--K-CYH--L--LK-

--TP-REQ-N--ESSNERS-CIL-ADATTPCSAN~E-X-S--YR--EA-Y-T-Y--K-CYH--F--LK-

--TP-REQ-N--ESSNERS-CIL-AUTTPESANUE-I-S--YR--EA-Y-T-Y--K-CYH--F--LK-

--TP-REQ-N--ESSNERS-YIS--IPESANEE-I-S--YR--EA-Y-T-Y--K-CYH--F--LK-

--TP-REQ-N--ESSNERS-CIS-ADASTPESANEE-I-S--YR--EA-Y-T-Y--K-CYH--F--LK-

--TP-REQ-N--KSSNGRS-CTS-wPTLESANmE-I-S--YR--EE-Y-T-Y--K-CYH--F--LK-

--TP-KEQ-N--ESCREHS-SIS-VDVPTPESANLEE-I-S--YR--EA-Y-K-Y--R-CYH--H--LK-

--TP-KEQ-S--ESSREHS-SIS-VDADTPESASLEE-1-S--YR--EA-Y-K-Y--R-CYH--H--LK-

rev cds -> ●non\/enon
CONSENSUS GLGIcYer??r~RtpkktKa77asasd?ksistRtr?sQp?K?qKktve7?v7t??qlGr*

HIV2ROD ----C-ERKGR ---TPKKT-THPSPTPD.KSIST-TGDS-PT-KQ-KTVEATVETDTGP-R-

HIV2NIHZ ----W-DRKGR ---TPKKT-AHPSSASD.KSIST-TRNS-PE-KQ-KTLEAT~TDLGL-R-

HIV21SY ----C-DRKGR--- SPKKT-AHSSPASD.KSIST-TGNS-TE KQ-KTLGTTLEADPGL-R-

HIV2ST ----W-ERKGR ---TPKKT-AHSSSASD .KSIST-TGNS-PE-KQ-KTLETALETIGGP-R-

HIV2BEN ----S-ERKGR--- TPRKT-TPSPSAPD.KSIST-TGDS-PT-EQ-KTSEATWTTCGL-Q-

HIV2D194 ----W-ARQGR--- TPRKT-THPPPASD.KSIST-TGDS-PT-KQ-KTPETTWSACGL-H-

HIV2GH1 ----W-ARKSR--- TPRKT-THSSSASD.KSIST-TGDS-PT-EQ-KTTETTHVTTCSL-R-
HIV2D2D5 ----C-DRS. . ---SAKRA-TTAPSAP* [exon not sacjuenced)

S1VMM251 ----C-EQSRK ---TPKKA-ANTSSASN.KL1PN-TRHC-PE-AK-ETVEKAVATAPGL-R-

SIVNWP1l .-..C.EQsRK---TpKKA.ANTssAsN.KLIpN-TRH~.pE-AK.ETVEKAVATApGL.R.

SIVNM142 ----S-EKSHR ---TPKKA-ANTSSASN.EPIPN-IRLC-PK-AK-ETVEUVATAPGL-R-

SIVNM239 ----C-EQSRK ---TPKKA-ANTSSASN .KPISN-TRHC-PE-AK-ETVEFAVATAPGL-R-
SIVHNE ----C-EQSRR ---TPKKA-ANTSSASN .KPISD-TRHC-PK-EQ-ETVEAAVATAPGL-R-

SIVSIN4H4 ----C-EQ.H. ---TPKKT-ANPFPASN. KSLST-ARNR-PK-EK-ETVETEVUD&L-R-

SIVSM14PC!J ----C-E~.. ---TPKKT-ANTSSASD .KSLSR-ARNC-PK-EK-ETVEAEVATDLGL-R-

~~
70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

112

130

130

130

130

130

130

130

95

130

130

130

130

130

120

12e

11.65
. - . . . .. .



HIWSIV TAT

Information dens, stretches [0.7 or greater) arm indicated by ‘“-w.

c- VPR cds
●

CONSENSUS MEtpLkeqEsShannepsSctsE?d??tqelanqgeElL~QLyrPLmaC?N?CyCKkCcyhCQ?CFlkK 64

HIV2SIVTAT FIEXXL-XXEXSLX”X”XXXSXXXEXXXXXXXXX-XX-E-LXQL- ‘PL-XCXN”C-CKXCX- .CQXCFX”K 70

K AD
R GE

E SN

Q TQ

PK

R

H

s

T

DDI c“X K DF FD

E EV URPEW WE

NL YE E, NY YN
OH HQQQ Q
K K K
R R R
H H H
s s s
r T T

rev cds -> ●xon\/axon
● ***

CONSENSUS GLGIcYmr?7rMRtpkktKa??ssasd7kslstRtr?sQp?K?qKktve??v?t??qlGr'

HIV2SIVTAT GLGIXYX- . ..RRRXX---K”X-X- ‘--.-X ‘--RXXXXQ--KX-X””XXXX-X-XX-XG-’
K KKA A A AMD K IAD AD K KD IAAO

R RRG G G GGGN R VGE GE R NE VGGE
E SSSSSSELSN SN E EN LSSN

Q TTTTTT Qt4TQ TQQQQ UTTQ
PPPPPP PK PK K PPK

R R R R
H H H H
s s s s
T T T T

D
E
N

Q
K
R
H
s
T

112
i27

11+6
MAY 91



AGMTAT

CONSENSUS MDKqEeeq?vshQDLieqyrkPLqtCtNKC?CKkCCYHCqlCFLqKGLGvtYHapRtRRKkiasl ?r?P? 65
SIVAGMTYO ---G-AEQIVSH--- SEDYQK--QT-K---F--K-----QL---Q----VT--AP-T---KIRSLNm-L 70

SIVAGM155 ---G-EDQDVSH---IKQYRK--ET-T---F--K-----QF---R----IT--AF-T---KIASADRI-V 70

SIVAGM3 ---G-DEQGAYH---IEQLKA--KR-T---Y--C-----QL---Q----VT--AP-I---KIAPLDRF-E 70

SIVAGM677 ---. -EEPHPLL---.H. .R. --QP-T---Y--K-----EL---Q----VR--VS-K---TSTQDNQD-I 65

CONSENSUS qqQSIStr?qRd?QTTqe?qekVEt?A?an??? ?RKNL????????GA??* 96

SIVAGMTYO QH----TKDG-PTSQEKTTTEGSN*T-GSN* 100

SIVAGM155 PQ----IR.G-DS---QESQKK--EQ-KAN~IS----GDETRGPV--GN- 119
SIVAGM3 QK----GR.G-DS ---QKGQEK--TS-RTAPSLG----AQQSSDT--SD- 119
SIVAGM677 RQ----T.NG-EEGKTEEKATAAN*A-AAN* 94

II-67
MAY 91



4GMTAT

Information dense stretches (.T or greater) are indicated by ●**”.

●☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛

CONSENSUS HDKgEeeq?vshQDLie~rkPLqtCtNKC?CKkCCYHCqlCFLqKGLGvtYHapRLRRKkiasl ?r?P?

AGMTAT MDK.EX-XXXXXQDL. ‘..- .PL”XC-NKC-CKXCCYHC” ”CFL-KGLG- “YHXXRXRRK-XXXX-XXPX

D DKKDF EI K ID D D

E ERREW QV R VE EN
NEENY LE N N

QQQQ MQ Q Q
K K F K K

R R w R R

H H Y H H

s s c s s

T T T T

CONSENSUS qqQSIStr?gRd?QTTqe?qekVEt?A?an????RKNL7???? ???GA??* 96

AGMTAT X-QSISX. .XR--QTTXV E---VE-XAX-X* 93

D DA DAKDK D A

E NG EGRER E G

N s NSENE N S

Q T QTQQQ Q T

K P KPKKP

R RRR

H HHH

s Sss

T TTT

65
65

11.68
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HIV1 REV

\/ 3’ Sj ●xon\/exon
CONSENSUS1 ~Grsqfisde.allktVRlIKfLYQSNPpPspeG.TrqARRNRRRRWRaRQRqIrsiSewilstyLGRsa

HIVLAI ---RSGDSDE. DLLKA--L--P------P-NPE-. -RQ----------E---Q-HSA-ERILSTY---SA

HIVHXB2R ---RSGDSDE. ELIRT--L--P------P-NPE- .-RO----------E---Q-HSA-ERILGTY---SA

HIVNL43 ---RSGDSDE.ELIRT--L--P------P-NPE-. -RQ----------E---Q-HSA-ERILSTY---SA

HIVMW ---RSGDSDE.ELLKT--L--P------P-SSE-. -RQ----------E---H-RPA-AWILSNY---PA

HIVBRVA ELLKT--V--F ------P-RPE-.-RA----------A---Q-QSL-GWILSTF---SA

HiVSC ---RSGDSEE. ELLKT--L--P------P-KPE-. -RQ----------E---Q-RLA-GWILSNY---LA
HIVJH3 KKRRQRR.MQA--L--P------P-SPE-. -R9----------Q---Q-RPA-GWIISNY---PA
HIVBAL1 ---RSGDSDE.ELLKT--L--P------P-ILE-. -RO----------E---Q-RSA-ERILGAY---SA

HIVJRCSF ---RSGDSDE.D~T--L--F------P-SNE-.-RO----------E---Q-RTI-ERILSTY---PA
HIVOYI ---RSGDSDE.ELUT--L--F----..-P-NPB-.-RO----------E---Q-RKI-GWILSTY---SA
HIVSF2 ---RSGDSDE.ELLRT--L--P------P-SPE-. -RO----------E---Q-RSA-GWILSTY---SA
HIVNY5CG ---RSGDSDE.ELLKT--L--P------P-SPE- .-RQ----------E---Q-RSA-EWILSTH---SA

HIVSF162 ---RSGDSDE.ELLQT--F--L------L-SPK- .-RQ----------E---Q-QST-AWIISTH---ST
HIVCDC4 ---RSGDSDE.ELIKT--I--P------P-KPE-. -RQ----------E---R-HSA-AWLLSTC---SA
HIVSF33 ---RSGGSDR.ELLTA--I--I-- ----H-SPE-. -RE----------E---Q-HSI-ERILSTV---SS

HIVHAN ---RSGDSDE. ELLK'r--L--F------P-SNE-.-PT----------E---Q-RSI-ERILSTF---PA

HIVRF ---RRGDSDE. DLLKA--L--P------P-SPE-. -RQ----------E---Q-RSV-EWILDTY---SV

CONSENSUS2 MgRSGdsDE.dLLkAvRlIK?LYQSNPpPspeG?tRQARrNRRRRWMRQRQI?slqERIlstyMRpe

HIVELI -- ---DS---G D--K-V-L--F-- ----P-SPE-.T----R-------------REIA---kTY---PA

HIVZ2Z6 -- ---DR---G D--K-V-L--I ------P-SPE-.T----R-------------!+SIG---LSTY---SS
HIVNDK -- ---DS--G .N--K-I-L--P------P-SPE-,T----R-------------HSIG---ICTF---PE
HIVMAL -- ---DS---G D--R-I-L--I------P-NTE-TT----R-------------NSIG---LSTY---PE
HIVU455 -- ---NP---R D--K-V-I--L------C-NPR-.S----K-------------DSLS---LSDC---PA

SIVCPZ --G--EPQ-DAR--”VKIKI--I------K-RPE-.T-K--R ----------K--SEISG-VLATY---PP

CONSENSUS1 ●PVpLQLPPleRLtLDcseDCGcSGtq. .....?GVGsPqiLvESP?vLesGtKE*
HIVLAI E--P ----- LE--T--CNT---T--TQ. . . . . ..---S-QI-V---TV-ES-T---

HIVHXB2R E--P-----CNF-T--CNF---T--TQ. . . . . ..---S-QI-V---TV-ES-T---

HIVNL43 E--P-----CNE-T--CNE---T--TQ. , . . . ..---S-QI-V---lV-ES-T---

HIVUN E--P ----- .Q--T--CST---T--TQ. . . . . ..---S-QI-V---TEsET-T---

HIVBRVA E--P-----CNE-T--CNE---T--TQ. ......---S-QI-V---TV-ES-T---
HIVSC E--p-----LE--T- -cNE---TQ-TQ. ......-.-s-Q1-V ----- Es-T---

HIVJH3 E--P ----- LE--T--CNE---T--TQ. . . . . ..---S-QI-V---TESET-T---

HIVSAL1 E--P-----CDE-T--CDE---T--TS. . . . ..R---QIQV-TV--TV-ES-T---

HIVJ’RCSF E--P-----CNE-T--CNE---T--TQ. . . . . ..---N-EI-V---TV-ES-T---

HIVOYI E--P ----- LE.-N--CsT-.-T- -T(). . , . . . .---s-EI-v---AEpEp -T---

HIVSF2 E--P ----- LE--T--CSN---N--AQ. ......---S-QI-V---ADSDT-T---
H1VNY5CG E--P-----LE--T--CSE---T--TQ. ......---S-QI-L---AGSGT-T---
HIVSF162 E--P-----CSE-T--CSE---T--TQ. . . . . ..---S-QV-G---ADSDT-T---

H1VCDC4 E--P-----CSE-T--CSE---T--TQ. ., . .. S---S-QAVV---TV-ES-T---

HIVSF13 E--P-----CSE-T--CSE---T--TC . . . . . ..---S-QI-V---AESET-T---

H IVHAN E--P -----LE--T--CSE--- N--TQ . . . . . ..---liPv-v---Av-liP-T---

HIVRF D--Q ----- LE--T--SST---T--TQ. . . . . ..---S-QV-V---AR5RA-A---

CONSENSUS2 EPVPLQLPPlERLnLnCmEdCqtSGTQ????777GVGmPQI.VEopavLeSGTae?C*

HIVELI --------- ---N-N-S-D-RT----. . . . . . .---N---SPTVPEV-E---EEQ--L

H1VZ2Z6 --------- ---N-N-S-D-GA -------- . ..---S---SPTVPEV-E---EEQ--L

HIVNDK --------- ---N-N-S-D-GT---- .......---S---PPAVPEV-E---EE*L

HIV14AL --------- ---T-N-N-D-GT---- . . . . . ..---EE*-S--SPAI-G---EE*L

HIVU455 --------- ---R-D-S-S-GT----QPQGTGT---G---G--SSAV-G---KN*1

115

116

116

116
llf

1.0

116

113

117

116

116

116

116

116

116

116

116

116

115

110

118

116

117

123

60
60
60
60
60
50
60
65
60
60
60
60
68
6B
60
60
60
60
66
60
60
68
69
68
69

srvcPz K-GD-E--ELDK-S-Q-V-TTQDV--SNTSQPQTAT-ETVPAGCNYSI-GK-AKN* 124

[1.69
MAY 91



HIV1 REV

Information dense stretches (0.8 or greater) are indicated by ● ***.

\/ 3’ Sj exon\/exon
● *..** **********

CONSENSUS1 MAGrsgdsde .ellktYRIIKfLYQSNPpPspeG. TrqARRNRRRRWRaRQRqIrsiSewllstyLGRsa 60

CONSENSUS2 --gRSG--DE.dLL-Av---- ?------------?tRQ--r-------A---Q- ?--gERI-------pe 66

HIVIREV . . . . . . . . . .. ”XX---R”IKXLyQSNPxPxG-G. ‘x-AR-NRRRR~XRQR-I-X” ‘Xx--XxxLG~X 58

D DAI I K SDK D D IA 11

E EGV V RTER EEVGVV

NNSL EN N N LS LL

QQT14 QQ QQHTNM

KKPF K KKFP

RRW R RRW

HHY H HHY

Ssc s Ssc

TT T TT

●☛☛☛☛

CONSENSUS1 ePVpLQLPPleRLtLDcsaDCGtSGtq. . . . .. ?GVG~PqlLvESP?VLesGtKE* 115

CONSENSUS2 E--P------E--n-nC-Ed-g---TQ??????------QIsv-~pa---S-Tee?C* 115

HIVIREV “pVXLQLpp .-RL-L”X---CX)(SG- ‘,..Omm .GvGxp- -xxE”---Gx-G---* 105

D D D D DUD AD EI MI A AKD

E E E N ERE GE QV GGGV G GRE

NN NEN SN Sss S SEN

QQ 090 TQ TTT T ‘(Q

KKKK PK PPP P P

RRRR R

HHHH H

SSS5 s

TTTT T

HIV1REV:12 ●LYQSNP

An insertion proximal to the “L- causes ●n over 100-fold

decraase in structural gene ●xpression. Trono aL ●l., Call
59:113-120 (1989). f4ukations in the “Y- and “SN” ●lso

cause ● dramatic 100S of function. Halim ● t al., Cmll

58:205-214 (1989!. SOO also Venkatash et ●l., Virology 176:

39-41, 1990.

HIV1REV:28 ARnNRRRRWR

Th- “RRRRW- 1S implicated in the localization of rev lfi the

nucleolus ●nd 1S required for function. Perkins et al., J.

Acquired Immune Deflciancy Syndroma 2:256-263 (1989); Hallm

● c ●l., Cell 58:205-214 (1989); venkatarh at al., Virology 176:

39-47, 1990.

This fraq~nt contains a ragion similar to ● consarved pattern

in HIV2, “GtAnQRRnrrRR”,

HIV1REV:64 LQLF P*

●Mutations proximal to tha ‘P= CaUSO ● trano-dominant
raprosslon of Rev function. Malim ● t al., COll 58:205-214 (1909).

11-70
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HIV2/SIV REV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

Hw21sY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVM251

SIV1414P11
SIVW142
SIVHH239
SIVNNE
SIVSM14H4
SIVSFIWPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVNM251

SIVM1l

SIV?!N142

SIVWM239

SIV14NE

SIVS14MH4

SIVSHMPBJ

exon\/exOn
M~??a?OE~lrrrLRLi?lLHQt?npYP?GpGtAnQRRnrrRNwrqrW?qllAMdriysfPDPPCdtPL

-NEMDE-GLQRK---IRL---T.NP--9-P-T-S---NRR--WKQR-RQIL---DSIYTF----ADS--

-TEmDE-GmRK---IRL---T.NP--Q-P-T-S---NM--WQR-RQIL---DSIYTF----ADS--

-TEMDE-WMK---IRL---T.NP--Q-L-T-R---NRR--WERR-KQIL---DRIYTF----ADP--

-NEmE-E~K---IM---T.NP--O-P-T-S---NRR--WKQR-RQLV---DKIYTF----ADS--

-SEMDE-GLwK---LRL---T.NP--Q-P-T-S---NRR--RRRQ-mLv---NKLcAv----TDs--

-RDmDE-GLQEK---IRL---I .NP--H-Q-T-S---~R--RRRG-FRLv---TKLHTI----TDs--

-HEMDG-ELQER---IRL---T.NP--H-P-T-S---NM--QRRR-LRLV---DKLYTF----TDS--

-SSHEM-E~---IHL---T.NS--T-P-T-N---QM--~R-COLL---DRIYSF----TDT--

-SSHEm-EWR---IHL---T.NS--T-P-T-N---mR--~R-QQLL---DRIYSF----TDT--

-RSHTGE-E~R---IHL---T.NP--T-S-S-N---QKR--~QR-~LL---DRIYSF----TDT--

-SNHERE-EwR---IHL---T.NP--T-P-T-N---aM--mRR-UQLL---DRIYSF----TDT--

-SS~EE-E~---IHL---T.NP--T-P-T-N---N~--WRQR-QQLL---DRIYSF----TNT--

-SST. .E-E~R---IHF---T.NP--Q-P-T-N---MR--WRQR-QQIL---DRIYSF----VDT--

-SSN. .E-ELRM---IHL---T.NP--D-P-T-N---RM--WRQR-QQIL---DRIYSF----VDT--

dlaiQqLQ?L?I??lPdPPtn?pe?l????????s?q?lAEt* 09

DQTI-H--G-T-QEL-D--THLPES . . . . . . . . . . .QRL--T- 100

DRAI-H--G-T-QOL-D--TNLPES . . ..PESTNSNQRL--A- lol

DQTI-Q--G-T-QTL-D--TT . . . . . . . . . . . . . ..QRL--TQ> 96

EQTI-H--G-T-QEL-D--TNLPES . . ..SESIOSSQRL--I- lo7

DRAI-H--R-T-QEL-D--TDLPES . . . . . . ..NSNQGL--T- 103

DRAI-Q--G-T-QEL-O--TDLPES . . .. m. ..NSt!QGL--T- 103

DRAI-D--R-T-HEL-D--TDLPES. . . . . . ..NSNQGL--T- 103

DLAI-Q--N-A-ESI-D--TNTPEALCDPTKGSRSPQO” 107

DLAI-Q--N-A-ESI-D--TNTPEALCOPTKDSRSPQO* 107

DLAI-Q--N-A-ESI-O--TNIPEALCOPTEWSRSPQA* 107

DLAI-Q--N-A-ESI-D--TNTPEALCOPTEDSRSPQO* 107
DLv?-g--N-A-ESI-D--TNIPEILHOPTENPRSPQO* 107

OLAI-Q--G-A-EEL-D--TSAPEPLNDVAK. ..SP” 100

DLAI-Q--R-A-EEL-N--ASAPEPLXOAAE. ..SP* 100

63

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

69

67

67

11-71
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H1V2/SIV REV

Information dense sLretches (0.7 or greater) are indicated by ● ***.

CONSENSUS Hs??a?eEelrrrLRLi?lLHQt?npYP?G~tAnQR%rrRRwrqrW?qllAMdriy~fPDPPtdtPL 63

HIV2SIVREV 14””- ..XEX--X-L”L-”-LHQX. “-YP-GXG-A-QRR---RRXWX-WX- ‘-AIA---PDPPXPPL--PL 67

DDD IK K IDI DA D S D DKK KKK KII DDI AI DA

EEE VRR VEV NG E T E ERR RRR RVV EEV GV EG

NNN LE LNL SN NN EEE ELL NNL SL NS

QCQMQ F!QH TQ QQ QQQ Qm WI+ TM QT

KKK KF PK KK KK PF KP

RRR RW R RR RR W R

HHH HY H HH HH Y H

Sss Sc s Ss Ss c s

TTT T T TT TT T

CONSENSUS dlalQqLQ?L?I??lPdPPtn?pe?l????????~?q?lAEt* 89

HIV2SIVREV “XX-Q”LQXL-I--”P-PP--I’ 80

DID A DDI D AD

EVE G EEV N GE
N S NNL SN

Q T QQH TQ

K P KK PK

R RR R

H HH H

s Ss s

T TT T

[1-72
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CONSENSUS MpLGpEErrllrlIafLy?sNPYPpv?eGTARQRR~RrRWrqqQ?QiralaeRi ??tr?eeQIVqaidq 64

SIVAGFITYO -P--P--RRFVRL-WL-YST----PSGE----------R--RQQ-D-IRVLw-. L.. ..QE-.-YAVDR 64
51VAGM155 -p--p--RRLLRAFAYRSRSv---Sv.E ----------R--KNR-K-IYALAE-IWGTRQED-L-QAIDQ 69

SIVAGM3 -p--s--RRLLRAFANKNK~v---~v. E----- ------R--RQA-E-MLAE-IWHSRVEE-L-QAIDO 69
sIVAGr4677 -S--K--KQALKKTKYGSGQFS--QFS .----------Q--RKQ-Q-IDKIAG-VLNTFEDQ-L-AQLQE 69

CONSENSUS Lvl??qhL?iQqLPDPP?sa* 01
SIVAGMTYO -ADEAQH-AI-Q-----HSA- 04
SIVAGM155 -VLDTQH-VT-Q-----SQA- 89
sIvAG143 -VLDQQH-AI-Q-----SSS- 90
sIVAG!4677 -QLENKD-VL-H ----- HIHQDSSGIPAVWAPATPRGSNRACSSSGEGCEGS LGQTGCYCPIRLSGSHQQ > 147

11.73
MAV QI



AGMREV

Information dens- scretche: (.7 or greater) are indicated by B***,

● ✎☛☛✎☛✎☛☛☛☛☛☛☛

CONSENSUS HpLGpEErrllrlIafLy?sNPYPpv?eGTARQRRRARrRWrqqQ?Ci ralaeAi??tL’?eeQIVqaidq 64

AGHREV M“LGXEE””X”-” IXXLXX-NPYPXX. .GTARQRRWR”RW- “XQ-Q-XX-XXR. -.. ..--Q VYX-”” 62

A KK IKI D K I(D DI I I DD IDK

G RR VRV E R RE EV V V EE VER

s ELL N E NNI.L L m LNE

T QMfl Q Q Q QM !4 U QQ MOO

P K KK F KK K

R RR WRR R

H HH Y HH H

s Ss c Ss s

T TT TT T

● ☛✎✌☛

CONSENSUS Lvl??qhL?iQqLPDPP?sa*

ACHREV lXX-X-”LXXQ-LPDPP-XX*

DKDD D

EREE E

EN N N

Ct9Q Q
K K K

RR R

H H H

Ss s

TT T

81

02
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HIV1 VPU

CONSENSUS1

HIVLAT

HIVNL43

HIVMN

HIVBRVA

HIVSC

HIVJH3

HIVBAL1;2

HIVSF2

HIVJRCSF

HIVNY5CG

HIVSF162

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK

HIVMAL

SIVCPZ

env cds ->

Mqplqi?aIvaLWaaIiaIvVwS. IV?ieyRkilrqr. . . kidRLIDri?ERAEDSGNESeGdqeE .1S

-QPIQI.A-AA---AIAIv-s--s. -vIIEy-KILRQR. ..KID----REI----------E-. ..-.I-

-QPIIV.A-VA---AIAIV-S--S. -VIIEY-KILRQR. ..KID----REI----------E-. .-.V-

-QPLVIAA-VA ---AG-IA-V- S.-VFIEY-KIRRQR. ..KRIS---DQE----------E-DQE-. L-

-QPLQISA-VA--- AA-IA-V--S. -ALLEKLLRCRCR. ..KID----RER----------E-DQE-.L-

-QPLQILS-VA ---AA-IA-V--S.-VFILI ENIKTK. ..KNRQVN NKRKSR------E-IRK-.L-

-QSL IAA-VA--- VA-IA-V--S. -VFIEKILRQRQR. ..KID----RER----------E-DQE- .L-

-QALQISA-VG ---AA-IA-V--T.-VFIEKILRQRQR. ..KID----RDT----------D-DQE- .L-

-QSLQITLA-VS ---VA-IA-V--T. -VLIEKILRQRKRK. T.D --E EKKQ.KTVAMKVK-TRRN.YQ

-QPLQILA-vA ---AG-IA-I--S.-VLIEY-KILRQR. ..KID----KER----------E-DQE-. L-
-LSF , . . . . . . . . . ..NSC-DH.SVHRIQESI .KTKK.SRQDN. NKRKSRRQWQ -RR-PGRI.I-

-QPLQILA-VA ---AA-IA-V--T. -VYIEY-KILRQR. ..KID----RET----------E-DQE-.L-

-LSLQIAA-VA--- AA-IV-V--T. -WIEKLLRQRQR. ..KIN----RET----------E-DQE-. L-

-QSLEILA-VA ---AA-LA-V--T. -VGIEKTLRQKKKKK T.G --E EK-Q.KTVAMRVMEWRKN.CQ

mQPlvIiAIaALWai IiAIVVWT. IVfIEyRrIkrQR. . . kIDcliDRIrERAEDSGNESEGdrEe .LS

M--LC-I--A----AI-L ------- --F--Y-R-KK--- ..R--CLL---T------------DR-K. --
M-.sQ..A--A----;,A-1------- --F--y-R-KR--o ..K--C11---R------------DR-E. --

M--LV-I--AI---AI-I ------- --Y--Y-R-KR--- ..K--CLI---R------------ER-E. --

I--LV-L--TL---TL-I ------- --F--I-K-RR--- ..K--RLI---R------------DT-E. --

MTLLVGL.VLI --GLIAWN-CI-GY-IKWGY-RYKRH-LETE-ERLNLILR----------N-EE-ER-E

CONSENSUS1 AL????vem?GH?A.PwdldDl ?

HIVLAI --VEMGVEM. --WDIDWL*D-L*

HIVNL43 --VEMGVEM. --WDIDWL*D-L*

HIVMN -- . . ..VGM. --.-WVINIL?L?

HI VBRVA -- . . ..VEMG--D-. -WDL*-L*

HIVSC --. ., .VEM. --GD?DGL?D-L?

HIVJH3 --. ., .VEM. --WDIDWL*D-L*

HIVBAL1;2 -- . . ..VEM. --WDINWL*N-L*

HIVSF2 H-WRWGTLLL-MLMI ?

HIVJRCSF -- . . ..VER. --WDINWL*N-L*
HIVNY5CG TCGDGARCSL-C S?

HIVSF162 --. ., .VER. --,-WDVDVL*L*

HIVHAN --. ., .VER.--WDVNVDVNV 3*

HIVRF H-WKWGTMLL-MLMI ?

CONSENSUS2 KL . . . . VEM.GHhA.PWD?DDL*

HIVELI -- . . . . ---.--H-.---I---*

HIVZ2Z6 --. . .,---. --H-.---I---*

HIVNDK --. . .,---.--H-. ---V---*

NIVWAL -- . . . .---.--D-.---V---*

SIVCPZ Q-IH.NYNHNN-F-N-M,F,--*

62

61

61

64

65

62

64

65

62

65

48

65

65

63

65

65

65

65

65

69

77

81

81

81

82

79

80

81
7e

91

62

el

el

79

eo

81

81

el

01

8e
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HIV1 VPU

Information dense stretches (0.8 or greater) are indicated by ●***.

CONSENSUS1

CONSENSUS2

HIVIVPU

CONSENSUS1

CONSENSUS2

HIVIVPU

env cds ->
************

Mqplqi?aIvaLWaaIlaIvVWs. Iv?leyRkilrqr. . . kidRLIDri?ERAEDSGNESeGdqeE .1S 62

mQP-vliA-aA---- i--A-V--VfIEfrIk-QRk-QR. ..-IDcli-RIr----------E--rEe. L- 65

-x-x. ”.- IX”LWXXI-XI-V. -.IXE.R-XXXQ-Q- . . ..-”X”-D” ”XERAEDSGNES”G. ..-.”S 59

IA IAA 11S IIKKK KID II KI D KI

VGVGG VVT VVi?RR RVN W RV E RV

LsSS L LL E LL L EL

14TTT N MM Q MM M QU
P PP F

w

Y

c

AL????ve~?GH?Aop~didDl* 77

K- . . ..VEM. --WD?DWL*D-L* 80

XL . . . . ‘XX.GHXA,PXX-”DX* 75

1 ID

v VN

L

M

HIV1VPU:49 ERAEDSGNESkG

See Strebel et ●l., Scienco 241: 1221-4, 1988.
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HIV1 ENV

<- vpl.1 cd,

aiqnal p+ptlde/qp120
. ,

COtSSENSUSl ?? P4rvkgl rknyQhlWr ????wGtmLl Cml!41csa7ak LlvT~VYYGVPVWKoa LTTLFCASdakAYdTEv

HIVLAI
HIVHXB2R
HIVWL43
HIVWFA
HIVMN

HIVBRVA

HIVSC

HIVJH3

HIVALA1

HIVBAL1

HIVJRCSF

HIVOYI

HIvSF2

HIVNY5CG

HIVSF162

HIVJFL

HIVCDC4

HIVSF33

HIVHAN

HI VAOA

HIVWNJ2

HIVRF

..-RV. . . KFICY-HL-RWGNKW-T?4 -L- IL--CSATEK ------ -------EAT-------DAK--D --v

..-Rv. . . K2KY-HL-RliCWRW-Tf4 -L-ML--CSATEK-------------EAT--- .---DAK--o --v

..-RV. . . KEl:Y-HL-RWmw-~ -L- IL--CSATEK-------------EAT-------DAK--D--V

..-RV. . . KEKY-HL-RWaw- IH-L-IL--CSATEN ------------- EAT------- DAK--D--V

. . -RVKGIRRNY-WW-G . . . .W-~-L-LL--CSAT EK------------- EAT------- DAK--D--V

. .-RVK51KKNY-HL- FIW. . .G-M4-L-IL--CSATDK-------------EAN-------DAK--D--I

. . -RVKGSGRNY-HL-R ., .. W-~- L- IL-- CSMEQ------------- EAT-------DAK-- D--V

, .- RVKGIIKNY-HL-R. . . .W-T14-L-I L--CSMEQ-------------EM-------DAK--D--V

. .-RVKGIRRNY-RL-R. . . .W-IM-L-IL--CSAT EK-------------EAT-------DAK.-O--V

. .-RVTEIRKSY-HW-R. . . .W-IM-L-IL--CNAEEK-------------EAT-------DRK..O--V

. . -RVKGIRKNY-HL-K. . . .G-IL-L-TL--CSAVE K------------- ETT-------OAK--O--V

. . -TARGTRKNY-RL-R ., . .W-T?l-L-UL--CSAAEN-------------EAT-------DAR--A--V

. . -KVKGTRRNY-HL-R. . . ,W-TL-L-ML--CSATEK-------------EAT-------DAR--C--V

. .- MKGTRKNY-HL-R. . . ,W-T14-L-!4L .-CSMEQ...--. ..-...-~’T.-.. . .. OAK. -O-. V

-RVKGIhKNY-HL-R . . .. G- TL-L-ML--CSAVEK-------------MT-------DkK..O--V

I I-RVKEIRKNC-HL-R . . . .W-TK-L-t4L--CSMGK-------------EAT-------DAU-.O..V

KA-RAKGIRKNC-HL-R ., , .W-TN-L-14L--CSN ------- .---.-EAT-- ----- oAK--D--A

. . -MRETRXNY-CL-R ., , .w-~-L-uL--CSMEN ------------- DAT. ---. .-DA K--D..v

. . -KVKETRKNY-RL-R . . . ,G-TL-L-UL-- SSVAGN------------- EAT-------DAR--D--V
, , -KVKGIRKNY-HL-K. . . ,W-IH-L-lLfL--CSAVEN -H------.---EAT- ------ OAK--D--v

. . -RVKGIFW04C-HL-I ., . .W-TN-F-NW--CSAVEQ ------------- EAT------- DAK--S--A

..-RV?4EHIKNC-HL-K . . . .W-Tl4-L-PlL--CSMEO-------------EAT-------EAK--K--V

CONSENSUS2 . .Flrvrqi7rN7qnlWk . . .. WGlml LG?lm CCs?Aa? d4VTVYYGVPv WNaAcTTLFCASDAKs Y7c Ea

HIVELI . . -RARGIER-CQNN-K. . . .-- IHL--IM-SA-DN---------- V-- E-T---------- s- CT. A

HIVZ2Z6 -RVRGIER-CQNL-K . ,,. -- IIIINTISN-DN-DN -. .-------v-- E -T ---------- s- KT. A

HIW4DK n I-wREKER-cQNL-K. ., .-- IML--Mm-SA- EO---------- I--E -T------. --. A. KK-A

HIVJY1 -RV74GIR14-YOHL-K. . . .-- IML--I~-SV-EO ---------- v.- E -T ---------- s. Ep. A

HIVMAL I l-RvREIQR-yONN-R. . . . --~L--H~-s I. ED --------- -v. - E-T------ ---- S. ET-v

HI”.T455 -RVMGIQR-YPCL-R. . . ,--lliI --L II I. N.-~ -.-------- v.-o-v----- ..--. A.oA. v

III VZ321 jl-KvKc IW-wQNw-K. .,, --TLLv IIvSA-EN-EN .-- . ------ v--o -E.----.----A. DT. K

SIVCPZ ..-KW4E. KKK. .RD-N. SLSIITI IT II LLTPCLTSE -.--------v.~ .Dpv. --.----AH ST-A

, . . . . . .

CONSENSUS1 HNvwACMmPTdPNPQEvvl 7hwrCnFMWWmQHhE0 llm LWDQSLKPCVKLTPKVt LnCtdfl

--VW-TH-----D . ..-- WLV . . ..N -N.---D.-E--H. - Id . . . . . . . . . . . -. . . . . . s. K. TD, LHIVIAI

HIVHHB2R

HIVNL43

HIW4FA

HIW4N

HIVBRVA

HIVSC

HIVJH3

HIVAIAI

HIVBAL1

llf VJRCSF

HIVOYI

HIV9F2

HIVNY3CC

l’Ivi F162

hIVJFL

H1VCDC4

tlIvsr13

HIVIIAN

HIVADA

HIVWMJ2

HIVRF

--VN-TH-----O .---. WLv----N -W. .-- D.. E--H-- II g-- ---------------S -K-TD. L

--VW-T H-----O-- .--WLV -.-- N-)4. --- D.. E-- H-- IIs----. ---------- .-s- K- TD. L

--VC-TH-----D-----VI LV-- -N-D----D-- II SH--IIS ‘----------------N- K-TD. L
--~.TQ....- o-----lJ~L,v. .-.N-,J..--~. ~--H--~~s -----------------T- N-TD. L
--vW-TH-----D----- DWE----N-N----D. -E--H --I IS -----------------T- N-HD. F
-- IW-TH----- WLG---NLN----N- N---- N-. E-- H--IIS -----------------T- N-TPA. L
--vW-TH-----O-----W N,E---- K-N----N.. E.-H--I IS -----------------T- N- ID. W
-- Vd-T}l-----O----- INLC----N-N . . .. N.. C-. H-. I IS ‘----------------T- H- IDYL
-- VW-TH-----D-----VELK -.. .N-N. --- N.. c -. H. - [[s------ --------.--T-N- TD, L

--VW- TH ---- -D-----VDLN---- D- N---. N-- C--Q --VIH ‘----------------T-N- KD, v
-- W-Tll-----D-- .-- NLE . . .. N. D-. -. N.. E.. Q.. I[g ‘----------------T- D-TD, V

-- VW-Ttl-----D----- VW[,C--.. -N -N--- .N. -llgQ--llg ‘---------------- T- N-TD, L

--V+ TH-----D-----WN, E---- N- N.. --- N-. E-- H-- IIS -----------------T -N-TD. L
--VW-TN-----D. ---- IVLE----N-N---- II SE-- H.- I IS -----------------T -H-TN. L
-- VW-Tll-----D-----VK Lt - ---N -N----D --E--H--1 IS- ----------------T -H-l N,L
-- W4-TH----- N----- NLL----N-N---- N-- L-- H-- [IS ------------- -.-. T. N. TD, I,

-- VW-Tll-----O-----N LO----N-N----N--O--H-- lVs ‘----------------T- N-TDYL

--VW-T tl-----D ...--w~ -. --N-N.- -- D.-C--Q --1 [3------ ---- -----T- K-TDYN

-- VW-T H-----vLE---t4v NE----I -t4----N--E--H--I IS -----------------T-N- TD. L
-- VW-T H----- D----- NIE----N -N----N--E--H-- Ids ------------ ..-- T- N- [D.,

-- VW- KH-----O----- NINLE----N -N---- N-- E-. H--I I S ---------- ---T- N-TOAH

CON SENSU92 llNl WAT)lA~PT[)PN PqElola~Tt nFn~k NWawNED llSLWDQn LKPCVKbi /LCWLnC?777

HIVCLI --1-------------Q- IA LC----N-N--K .--. K----- [.. .-. a s .--.,---- . ..--. N-~D~L

HIVZ2Z6 1-- -------------O- IELP. ----N -N--R . . ..c-. . .-I-..-.. ~.--- ..--. ..--. N -[ DF,v

HIVP4DK [-- ------------O -lELC----N-N--K---- C-----t . . . . .. ~..-...- . . . . . .. H. TD~L

HIVJYI I-- ‘---’ ------- R-l EHC----N-N--I---- C----- I------N

HIVMAL 1

..--. .-- . . . . ..N. TNAc

‘- ‘------------Q- lCLE----G-N--K---- E----- I------S --------- l’----N-TN. V
N1VU455 -- V------------- K- DIILV--. -K- N-- K... -D- . . .. I .-. --. s -------------- ,2-H. ,.
Illvz,l?l v‘- '------------Q- l,9[fi---- K-[l--K---- E-----V ----- AS-------------- 5_H, ,.

SIVCPZ --1--- s-------S -l-nFN,K --l- I- N-- K---- l)----- I ------ 9--------------Q- sHA.

63

65

65

65

65

64

65

64

64

64

64

64

64

64

64

64

64

66

64

64

64

64

64

50

64

64

64

64

64

63

64

64

131

134

134

134

134

133

134

133

133

134

133

133

133

113

133

133

\13

1J5

134

1.14

133

132

134

124

134

134

114

134

Ill

110

Ill
1!1
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HIV1 ENV

------
CON SENSUS1 ??n?T??? ???7?nc ?sm???? 7???mo?q Elk NC SFnltcs lrd KvqkayAl fykl Dvvp17?dn77??

HIVLAI G. NA-NTNSS. . .NTNSSS. . ,GENF!?lEKG-IK---- NISTSIRG-VQI(EY- FFYKL-IIP-. .DN. . . .

HIVHXB2R K.ND- . . . . . . .. NTNSSS. . .GPMItIEKG- IK----NISTS IVQKEYKFFYKLYIIp IIp-. .DN. . . .

HIVNL43 K. ND- . . . . . . .. NTNSSS . . .GRJIIFIEKG-IK---- NISTSIRO-VQKEY- FFYKL-IVP-. .DN. . . .

HI~FA K. ND-. . . . . . . .NTNSSN. . .GRJ4114EKG- IK----NISTSI FWKEYKFFYKLY IRPIRP-. .DN. . . .

HIVMN R. NT-NTNNs. TANNNSNSm .EGT. . IKGG-14K---- NITTSIRD-MOKEY-L LYKL-IVS-, .DN. . . .

HIVBRVA . .NA-. . . . . . . .NATSNS. . .GK. tS4EGG-HK----NITTSI f4QKEYKLFy KLylvp1vp-. .DND. . .

PIVSC R. ND-STNAT. . .NTTSSN. . . RG. t@IEGG-14T----N ITTSIvQKEYKLFy KLy Wp-Wp-. . DN. . . .
HIVJH3 G. ND-SPNAT. . .NTTSSG. . .GE. t04EKG-f4X----N ITTSIVQKEHKLf-YKHY wp-wp-. .NNsT~

HIVALA1 . .NA- . . . . . . .. NTTSSN . . .GT.104ERG-IK---- NITTSIPD-NOKES- LFHKL-WP-. .DN . . . .

HIVBAL1 R. NA-NGNDT. . .NTTSSS. . .RC. MVGGG-t4K----N ITTNIvQKEYKLFYKLYIAp IAp-. .DN. . . .

HIVJRCSF , .NA-. . . . ., . ,NTTSSS. . .EG. f4t4ERG-IK----N191 RDIVQKEYKLFYKLYWP-WP-. .DN. . . .

HIVOYI . . NT-SSSLRHATNTT9SS. . . WE. TMEKG-LK----NITTS 1140EOYELFY KLYVLPVLP-. .DK. . . .

HIVSF2 G.KA- . . . . . . . .NTNSSN. . .WKEEI .KG-IK----NITTSI IQKENKLFRNLRWP-WP-. .DNAsT.
HIVNY3CG T. NA-. Y . . .. A. NGSSE. . . . . . . .. ERG-IR ----NVTTI IRN-IQKEY-LFYRL- IVP-. .DK. . . .
HIVSr162 K . NA- . . . . . . . .NTKSSN. . .wKII.14DRG- IK----KVTTS I~OKEYKLFYKLYWp-Wp-. .DN. . . .
HIVJrL K. NV- . . . .. NI. NWS . . . . .. WGK. HEEG-IK---- NTT”TSIKN-14QREY- LFYKL-WP-. ,DK. . . .
HIVCDC4 NTNW-T . . . . . . .NTTELSI IWWEQRGKG-14R---- NITTSIRD-VQREY- LFYKL-VEP-. DDN. . . .

HIVSF33 G. NA- . . . . . . .. NTNNSS . . . .GGTVEKE-IK---- NITTCIRD-VQKAY-YFYKL-WP -DDDN. . . .

HIVHM . .NA-. . . . . . . . . .NSS. . . .WGR.14EKG- 10----KVTTNI VQKESKLFYKTYWP-WP-. .DNNKT.

HIVADA R, NV-. . . . .NI. NNSSE. . . . . . . .GMRC-IK----N ITTSIVKKDYKLFY RLYWP-DN-. .DN . . . .

HIVWNJ2 K, NI-DW. , . . .KNTT. . . . . . . . . II GGG-VK----N ITTSRVHKEYKLrY KLYWP-KGDNGDN. . . .

HIVRF L. NG- . . . . . . .. NVT9SS. .. GGT?WENIKIK ----QWTSRED-TQKKY- LrYKL-WP-EKGNISPK

CONS ENSUS2 ?? N7t?777? 7gnn7777?? ??7?77mmk7mm):NCS fN7ttv7rDK7 ?qvyal FYr UIVp I .Idnl:?.

HIVELI RN-GT. FI . . .. GNNVEEK G. . . . . .. EEKG. I4---- r-VTTVLK--KOQVYA L--I--I-P-. . DNDSS .

HIVZ2Z6 FIE-VT.14. .. KNNtWT . . . . . . . . . .EEIR. N---- F- ITTWR--TKQVHAL--I-- I-P-. .DNDNS.

HIVNDK R.-. KCN.. .KCN . . . . . . . ,GKVEEEEKR ..---- r-V

HIVJY1 G.-KT . . . .
. . . .R--REOVYAL-- I--I-P-. .DNNNR.

TNGNNTTNQ. . . . EEQWEKCEH---- F- ITTVIS--KKQVHAL-- V--V-P-, .DDDNS.

HIVMAL ..-GTAV. . . N~NAG. SNRTNAELmEICEV---- F- ITPVG9-- .RQEYAT--N--L-Q-. .DDS. . .

HIW455 . .- IT. INNTN. NNTNIT. . .. DC. .. VREtH+--- r-WTT.ELR--KQKVYS L--I--I-Q-. . .NKT. .
HIVZ321 ..- IT. I . .. KDNNTWW. . . . . .. TH4KEEI---- Y-WTTELR--QRKI YSL--I--I-P-. CGNS. . .
91VCPZ . . -~S. .QAKWLTNQTSS. . . . . . . .. PPLE14---- F-VT”2ELR--KKOVYS L-- VV-NLNL. .GNE. . .

paptldo T raglon “--- ● * . . . . . . . . . ..*

CONSENSUS1 77??? ??n7t7?7yr Li7CnCSvITQaCPKv sroPIPl HYCapagrAl lkCndKk FnGt GpCt WSNK
HIvLAI . . . . . .D. TT. .SYT-TS-NT-V---A---V9 -t--- I---AFAG-- ILK-NN-T-N-T-P-T -------

HIVHXB2R . . . . . .D. TT. .SYK-TS-NT-V--- A---VS-C--- I---APAG-- ILK- NN-T-N-T-P-T -------

HIVNL43 . . . . . . . . . T. .SYR-IS-NT-V---A---V9 -E--- I---APAC--I LK-NN-T-N-T-P-T -------

HIVllFA . . . . . . . .. T.. TYR-IS-NT-V .-- A... vt. [.--[ .-- APAG-. ILK- ND- T- N-T- P-T------ -

HIVMN , . . . . .D. ST. .SYR-IS-NT-V---A--- IS-E ---1 ---APAG--I LK-ND-K-S-K- S-K-------

HIVBRVA . . . . . .KTNT. .RYR-IS-NT-V---A---VT-E -.. -I---APAG-- ILK-NN-K-N-T-P -T-------
HIv3c . . . . . . . . .T. .SYT-IN-NT-V---A---VS -E--- I---A .RW--IM-Nti-K-N -T-P -T-------

HIVJH3 NIKN. .DNST. .RYISINTNV-A---A--- IS-E---I ---APAG--I I K-ND-K-N -T- P-T-------
II IVALA1 . . . . . . .NNT. .SYI-IS-NT-V---VS--V I-Q---I ---APAG--I LK-KD-K-N-R-T-K -------

HIVBAL1 . . . . . .NSNN, .RYR-IS-NT-V--- VS--VI-APAG I--- AKDG--NLK-KD-K-N .K-P-T -------

HIVJRCSF . ,.. ., KNNT. .KYR-IS-NT-V--- A---VS-C--- I---APAG-- ILK-NN-T-N- K-Q-K -------

HIVOYI . . . . . .. NDT. . KrR-IH. NT .T. .. A--- [S -c-. -~. -- TPAG .- IL K. ND- K- N. T. p-T .-- . . . .

H1VSF2 , ... .TTNYT .NYR-i H- NR-V---A---VS -E--- I--- TPAG--I LK-NN-T-N-K-P -T-------

HIVHY3CG . . . . . . DNTS. . .YT-IN-DT-V---A---VS -E--- I---APAG-- ILK- ND- K- N-T- P-T -------

HIVSF162 , ... . .DNTS. . .YK-IN-NT-V---A---VS -E--- I---APAC-- ILK- ND- K- N- S- P-T-------

HIVJFL . . .,. .DNTS. .. YT-l N-NT -T---A ---V9-E--- I--- TPAC--I LK-ND-K-N-K- P-N-------
HIVCDC4 , . .KNTTNNT. . KYR-IN-NT-V---A ---V S- E--- I--- TPTC--LLK-ND- R- N- T- P-T-------

HIvSF13 ,., .,. TNTS . . .YR-IH-NS-V---T ---V S- E--- I--- APAG--I LK-NN-K-3-K-O-T -------

HIVHAN . . ,SNRDNTT. .SYH-Ill-NR-V---A---VS -C--- I---APAG-- ILK-ND-R -N- K- P- K-------

II IVADA . . . . .. DNTS. .. YR-IN-NT-T---A---VS -C--- I---TPAG-- ILR-RD-K-N-T-P -K-------

N1VW?4J? . . . . . ..NSS , .RYR-IN-NT-V--- VS. --V S-E--- I---APAILK IND-KD-K-N-T-P -r-------
HIVRF NNTS. .NNTSYGNYT- IH-NS-V---A---VS -E--- I--- TPAO--I LK-ND-K-N-T-P -K-------
CON SCNSUS2 77??77tntt, . nYRLINCnTS aITQAc PKvmr-P lPIlly CA PACFAl LKCr Dkk FnGtgpC7nVST”4fX

141VELI ,, ,,. ,TNST, .N------N--A -------VS-r----- Y----------- R= KK=N-TCF=TN=-----

H[VZ2Z6 ,. .,., TNST. .N------N--A-------V 3-F. -----Y----------- R- KR-N-TGP-TN ------

HIVNDK , . . . .. TNST. .N------D--T------- IS- E-----r----------- R- KK-N-TOP-SN ------

HIvJYI AN TIN. TNYT. .N------N--A-------~ -C----- Y----------- K-KK-N-TOP -OR------
II IVMAL ,.. ,.. DN, S., S------ N--V-------~ -D----- Y-----------N- KK-N-r CI-KN ------

MIW433 ,. .,. .DNN. .. S------N -- T-------V S., E-----Y----------- K- PC-N- KOP-RN ------
II IVZ121 ,. ,SNCD. SS. .K------N--A-------V S-X-----Y----------- R-C C- C- KGP-RN ------

SIVCPZ . . . . . .. NN. . .T--I---N-TS-------T S- F,-----Y -- -------- N- KD-S-KGK-TN----II -

174

191

186

106

1B6

191

105

109

193

184

109

183

191

187

lel

104

183

193

107

184

182

183

192

162

1.96

1B6

180

192

191

184

184

183

232

232

247

245

24S

2s2

247

247

239

245

251

245

252

250

242

145

244

250

240

249

241

244

260

221

240

140

142

139

232

145

248

145

11.78
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HIV1 ENV

<- V3 nmucrallzatlon loop
. . . . . . . ...* . . . .

CONS ENSUS1 THGIr PvVS'rq LLMGSMEeavv lRS?NFtdNa Kc IIVq Lnasva INCTRp?nnntrk. . .sl?i??GP

HIV2,AI ---- R-V---Q --------- EEWI--A--TA-T-I- Q-NQSVEVP-----P .NNNTRK. . .SIRIQR--

HIVHXB2R ----R-V---Q --------- EEWI--V--TA-T-I- Q-NTSVEVP-----P. NNNTRK. . .RIRIQFI--

HIVNL43 ----R-V---Q-- ------- EDWI--A--TA-T-I- Q-NTSVEVP-----P .NNNTRK. . .SIRIQR--

NIV?4FA ----R-V---Q --------- CECVI--A--TD-A-T-I -Q- NTSVE-----P .NNNTRK.. .SIRIQR--

HIVHN ----R-V---Q --------- EEWI--E--TA-T-I- H-NESVOVP-----P .NYNKRK. . . RIHI ----

HIVBRVA ---- R-V---O --------- EEWI--E--TV-T-I- Q-N-ZSVEVP-----P .NNNTRK. . . RITSI. ---

HIVSC ---- R-V---H --------- EEWL--E--TA-T-I- Q-KEAVEVPNNNTTRNNNTTR. . . .SIHI ----

HIVJHI ---- K-V---Q --------- EEWI--E--TDT-I-Q -KCPWPP-----P. SKTTRR. . .RIHI ----

HIVALA1 ----R-V---Q --------- CEWI--D--TA-T-I- O-NESVEVP-----P .NIYRKG. , .RIHI .,--

HIVBAL1 ---- R- V---Q --------- EEWI--A--AA-V-I- Q-NESVEVP-----P .NNNTRK. . .SIHI ----

NIVJRCSF ---- R-V--- &-------- E~A. -D-- QD-A-T- I- Q- NE SVK----. p. SNNTn K6 . ,S IHI. ,.-

HIVOYI ---- K-V--- Q-. -.--- .- TNVAI--I.. TN-A -I- I-+ NK5VE---.. p, NNNT~. , .RISI. . . .

HIVSF2 ---- R- I ---Q --------- EEWI--D--TA-T-I- Q-NESVAVP-----P .NNNTRK.. .SIYI ----

HIVNY5CG ----K-V---Q--------- GEWI--E--TV-T-I- Q-NESVEVP-----P .NNNTRK. . .GIAI. ---

HIVSF162 ----R-v---Q- --------EWE --E--TA-T-I- Q-KESVEVP-----P .NNNTRK. . .SITI. ---

HIVJFL ---- R-V---H ---------GEWI -- E--ND-A-T- I-O- NKSIA-----P .NNNTRK. . .SITL. ---

HIVCDC4 ---- R- V---EEWI------EEWI --E--TN-A-T- I-Q-NVSVE-----P .NNHTRK. . .RVTL. ---

HIvsr33 ----K-V---Q --------- IXWI--D--TA-T-L-C-NVWEWP-----P .NNNRRR. . . RITS ----

HIVNAJl ---- R-V---Q --------- KEWI--D--TT-T-I- H-NESVEVP-----P .NNNTRK. . .GIHI ----

HIVADA ---- R-V---Q --------- CCWI--S--TA-N-I- Q-KC SVEVP-----P .NNNTRK.. .91HI ----

HIwn4J2 ---- R-V---Q --------- CEIVI--E--TA-T-I- H-NCSVEVP-----P .YNNVRR.. .SLSI----
HIVRF ---- R-V---Q --------- EEWI--C--TV-T-I- Q-NASVQVP-----P .NNNTRK. . .SITK. ---

CONS ENSUS2 THGIr PWSTQLLMGS MEmEll IRSENl TnNaK?I IvqLnosv71 nCt RP?y7nt Rq7?7rtsl. .G1

HIVELI ---- --------------- E-vi-----R L-N-A-N--AH-NESVK-T -A-- .YQQT-Q. . .RTPI . .-L

HIVZ2Z6 R---- --------------- E-II----- L- N-A- I--VQ-NESVA-N-T-- .YRQI-Q. , .RTSI. .-L

HIV74DK ---- --------------- E-II-----R L-N-V -T--VQ-NAS IV-N-T-- .YKQT-Q. . .RTSI . .-L
HIVJY1 ---- R--------------- E-II----- L-N- V-T--VH-NESVE-N-T-- DNKIQ-Q. . .STPI . .-L

HIWIAL ----K .-------------- E- IH-----L-D-T-N--VQ-NEWT-N-T--.GNNT-R, . .GIHF. .-P

HIVU453 ---- --------------- R- IR-----K F-N-A-T--VQ-VNPVK-N -S-- .Y. NT- KNIRRYSI , .-S

HIVZ321 ---- R---------------G-VR-----F-D-A-I--VQ-VKPVN-T-H--,NNNT-K, . .S1.41 . .-P

SIVCPZ ---- K---T---- A------GVIKSKV-- KSK-TDWAVSLJ4AHSLJ4- H-- .GNNT-G, . .EVQI , .-P

V3 naucrallaatlon loop -D
. . . . . . . . . .

CONSENSUS I Gra fyt . .. Cg711qdl RqAhCNi srak WnnTLkqlv7 kLra77QFq7N KT. ..lv. FnqSSGGDPEIm

HIVU1

HIVNXB2R

HIVWL41

H1W4FA

HIVMN

HIVBRVA

HIvSC

H1VJH3

HIVAIA1

HIVBAL1

HIVJRC5F

NIVOY1

NIVSF2

II IVNY5CG

HlV9r162

llIVJr L

NIVCDC4

HIv9r13

HIVMAN

HIVADA

HIw4mJ2

HIVRF

-RAFhT .,. IGK-. GN14-Q-H-- ISAANANKQIA9K AR C-RC. .--GN ---- . .II, -K&--------T

-RAFVT. . . IGK-. GH74-Q-H-- ISRAINNNKQIASKARE- RE. .--GN---- ..11 .- KQ---------T

-RAFvT. ., ICK-. GN74-Q-H--19MNA N14QIASKARC-RC. .--CN---- . . 11. -KQ---------T

-RAFVT. . . lCK-. GNS4-Q-H-- ISMMSMKCIIASK AR E-RE. .--GN---, , .VI. -KQ---------T

-RAFYT . . . TKN-IGTI -Q-H -- 19RAK-ND--RQIV9 KEKE. ,--. K---- , .IV. -NQ---------I4

-RWYT . . .TGQ-IGDI-R- H-- LsRSK-KN--KQIVT14 V4V. .--. K---, .. IV, -N R---------I4

-RAFYA. . . TGD-IGDI-Q-H-- ISLAK-NN-- I(QIVIRDRD. . ..-. c---- , .II. -NR---------I4

-RAFYT. . . TKQ-AGDL-Q-H-- INkLAR-NA-- KQl VCRK, K, .--. V---, .. IV, -N R---------I4

-RAF HT. . .TRQ-[ENI-Q-H-- ISRAK-ED--KQI VERE, E, .--. K---- .. IV. -NQ---------T

-RAP’YT. . .TCE-ICDI-Q-tl-- LsMK-PD--NKIvIK -RE. .--c ----- .. Iv. -KH---------T

-!MFYT. . ,TCL-IGD; -Q- H--19PAQ-NN--K QIVERC, C, ,--. N----- .IV. -TH---------H

-RAF NT, , . TKQ-[GDI-Q-N- .LSM’r-E. K-- KQIATRKRK. .--. R---- .. IA, -Dll---------t4

-RAF HT. , . TcR-ICD[-K-H -- [9 RAQ-NN--LQIVKA-RC. .--GN ---- . .IV, -NQ---------I4

-IITI,YA. . . RCK-IGD[ -Q- H-- LSFIAK-ND-- KQ[VTKEKE. ,--. R---, . .[V. -NQ---------H

-RA[’YA . .. TCD-IGDl-fl-ll -- ISGF. K,. NN--KQtVTK-QA, .--G.---, . ,[v. -KQ---------M

-R,ir YT. ., TCD-ICDI-Q-N-- L9RVQ-NN--KQIV 1RERE. .--G ----- .. IV. -KQ---------FI

-RVUYT . . ,TGC-LGN1-Q-H-- 13RAQ-NN--QQI ATRC, C, .--G ----- . . [A. -No----- .---M

-KVLYT , . ,TGK-IGDI-K-Y -- IS RAK-!4K--EQVATI( -RE, .--G ----- , .IV, -KQ---------M

-RAVYT . . . TGR-VODI -L- H-- IS MR-NK--NQI FRRF, IRIF--. F---, , ,IV, -NR---------I4

-llAFYT. . . TGE-ICl.S[-Q-H-- IS RTK-!4N--NQI ATK-KE, ,--GN---, , ,IV, -NQ---------I4
-RAF. R.. .TRF, -1011 -Q- H-- 19RAK-NN. -N QIWPRK, K, ,--, K---, . ,IV. -NN---------T

-RVIYA. ., TGO-l CD[-K-N--LSRAC) -NN--RWVTRERE. .-- .1)---- . .IV. -TS---------L

CONS ENSUS2 qqalyt?77t 7i17qd IrqAhCnl mr?iWnkt lq~VA7k Lq?, ~ 7117nkT? :ii17~i;msGODpCl Ti
HIVEL1 CQ9LYT. . . TR. SRSI-GQ-N-N IS MQ-SKTLQQ--li K-aT, . ,LL, NK-. . .-l K- Rf9s---l~ --T

HlVZ?7, b CQALYT. . .TK. TRSI-(2Q-Y -N IS RN E- NKTIA)Q--IK-GN, .. LL. NK-T. .- KPS9PS9. -- P---T

HIVPIDK RQSLYTITGKKKKTUY .CQ-ti-KIS ME- NMl,QQ--TK-flN, ,, LL. NK-T. .- T.- RP9S---P---S

HIVJY1 GQALYT, , , TR. IKaD-RQ-Y-N ISM.!-NRT14Q--KN-(lD. .. LL. NcI-T, .- I,- KPPA---T---T

III’ MAL CQAI,YT. . ,TG. IVGD-RR-Y- TIN ETt-l)R rl,QQ--VK-G#, ., LL, NI(-K, ,-1, -N SSS---r---r

lii WJ33 GQAr W, . ,TflKl IGD-KQ-H-NVS RRD-NNrl QQ--KQ-KW, ,Rr, NNK-. .,-l .-AISS---l ---T

II IV2321 I; UAI’I’A, , , ‘t(;[)I l(;lI-HQ-ll-NVS NTti.Nl)Tl,5, (-- AQll F, ,NPVNTS-. .IJ - Im-AN!i S---T---T

91 VCPZ @lT)’YN, , . [U NVVCl)Tll!l- Y- K[N(i’r T- NRTVi!F-KK~ AT. , , ,.$SNP-AAW -T. I,NRA9---V-11 II

294

310

313

311

311

316

311

311

323

309

313

309

316

314

306

309

IOe

322

312

313

3a7

3aa

324

204

312

112

306

324

316

311

312

309

352

378

113

371

371

376

J71

371

303

169

3“15

369

376

175

366

)69

)68

382

372

175

36-

367

104

337

311

J’1

169

JnJ

)15

111

114
Jll

11.79
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HIV1 liNV

CD d
. . . . . . . . . . . . -blnilna -

CONSENSUS1 HaFNCqGEFFyCnmc qLFnnLU??? ?n?cw??cmg#nnL ?gn?. . . . CIC L~r IKql lNmUQoVGk~ -

HIVLAI -s ---G----Y-NSNST-NST-. . .FNSTW. STECSNNTECSD. . . .T-T-P-R--QF I+ I--K --K---

tiIVHXB2R -s--- y---y -Ns NsT-Ns T-. . .~Ns~n$T EGs NNTEG$D. . . .T-~-p- R-- QII++-K--K ---

HIVNL43 -S---Y----Y-t4ST--t4 ST- . . . FNSTW. STEGSNNTEGSD . . . .T-T-P-R--Q~I -l4--K--K---

HIW4FA -S---G ----y -Ns TQ--N$T-. . .~g Tw, sTEGs NNf EG$D. . . ,T.T.p.R..QFI.~--K.-K-..

HIVMN -S---Y----Y-NS? P--NS?-NG. .NNTW, . . . .NNTTCSNN . . . .N-T-Q-K--QI I +4--K--K---

HIVBRVA -S---F----F -NSTQ--NST-. . .YRNTT. . . . .GNITCCNS. . . .P-T-P-R--QII -14--K--K ---

HIVSC -s---G---- Y-NSTC--SST-. . . .NGT. . . .EGSNNTCCND. . . .T-T-P-R--EI I-I4--IK--K---

HIVJH3 -s- -c ----Y -NSTQ--NST-L. . SNSTWNDTEGSNNTCCND . . . .T-T-P-FI--QI I-F4--K--K---

HIVALA1 -s---G---- Y-NSTQ--NST- . . . .NSTE. GPKGSNNTEEN. . . . . .-T- P- R--Q I V-H-- K--K---

HIVBAL1 -s---G---- Y-NSTQ--N9T-. . . .N~. . . .EESNNTVENN . . . .T-T-P-R--QI I-I4--R--R---

HIVJRCSF -S---Y---- Y- NSTQ--NST-. . . .NDT. . . . CKSSCTEGND

HIVOYI -s---G----

. . . .T-I-P- a--Ql I -14-- E--K---
Y-NTSQ--NST- . . . .NDTT. . . . RANST[V . . . . . .T-T-P-R--QIV-M--K-- K---

HIvSF2 -s---R---- Y-NTTQ--NNT-. . . .RLNH. .TEGTK. . .GND ., . .T-I-P-R--QII +I--K--K---

HIVNY5CG -S---G---- Y- KTTQ--N9T-L. .FNSTWNDTERSDN. . .NE. . . .T-I-P-R--QI I -R-- K--K---

HIVSF162 -S---Y----Y-NSTQ--NST-. . . .NNTI. . . .GPNNT. .NC. . . .T-T-P-R--QI I -R-- K--K---

HIVJrL -T---G---- Y-NSTO--NST-L. . SNCTWP4DTEESKDT. . M . . .. P- I-P- R--Q II-R-- E--l(---

HIVCDC4 -s---G ----Y -N STO--NSA-N’VTSNCTWSVT, RKQKDTGD, ., . ,1-T-P -R--QII-R--K--K---

HIV9r33 -S---R--M- Y-NTTK--NST-NE. .NSTW74AT. GND . . . . . . . . . .T-T-P-R--OI I-I4--K--K---

HIVHAN -S---G---- Y-N STK--NST-. . . .NNT9. .TWP4DN. . .GND . . . .T-I-P-R--QI I -H--K-- K---

HI VADA -s---G ----Y-N ST+-NST-N. .FNCTW74LT .QSNGTEGND , . . ,T-T-P-R--QI I -14--K-- K---
HIVH74J2 -S---Y----Y-NST+ -NST- . . .. NGT. DIK. GDNKN, .ST . . . ,L-T-P-R--QI I -H--K--K---
HIVRr -9---G ----Y -NTTQ--NsT-. , . .NSTE. . . ,GSNNTCCND ., , .T-T-P-R--OIV-14--E --K---

CONS ENSUS2 Hsf NCgGm FFYCNTSg LFNsc W???? 777?n?7??snn ?777????7t ltLxRIKQI lrunwq7vgkAmY

HIVllLI -S F--G-E------- G--- ST- NIS. .AWNNITE. SNNS. TNT . . .. NIT-Q------ IWAG. RK-I -

HIV22Z6 -S F--G-E -------G--- ST- DISKSEWMJSTE. SDDK. ., . . . . .PIT-Q------ INMWO14GK-I4-

HIVNDK -HL--G-D------- R---9 T-. ., .NQT. NST. GrNNG. . . . . . . .TW-P------VNLWQPHVG K-H-

HIVJY1 . s F-- G -E------- R---g T-N. , .ss T~NDTL. .Ns EGm , , . . .TIK. p------I ~~vGK-H-

HIVP4AL -Sr--R-E------- K---ST-. . . .QNN. .GARLSNSTESTC. . . .SIT-P------ IH74NQMTGK-M-
HIW435 -Sr--G-E-------G---S I-... .NGSkl. . . . .SND14CPNG . . .. TQT-Q------ IHP4f4FlVCQ-f4-
HIV2321 -Sr--C-E-------G---CT-L. . .NCT. . . . . .SNNIWKIDTVNDT II- P------Vt4MWQPlCQ- Pl-
91VCPZ -Fir--G -E-------QI -.. TD. . . ,NIT. . . . . . . . . .,. NC.. .. II I-P--- VSSN74RVGRGIRGI -

● ✎✎✎ ✎✎✎

CONSCNSUS1 ApPI?ql rcsSnITCLl LTUGG77?77777n 7tElrRpqGWrDWRaoLY KYWvk IEpMvAPTk

H1VL41 -P -- S-Q I R-S-N---- L------, . . . .NNNNGS- I-- PC--R- SE--- SP------VK--P--V---K

HIVHXB2R -P-- S-Q I R- S-N---- L------- . . . .NSNNCS-I--PG--R- SC--- SP------VK--P-- V.--K
HIVNL43 -P-- S-QIR-9-N---- L------- . . . .NNNNGS- I--PG--E-SE---SP------VK--P--V---K

HIvnrA -P -- S-QIR-S-N---- L------- . . . .KNTNCS-V--PG--R- 5E---5T------VK--T--V---K
H1V74N -P-- C-QIR-S-N----L------ . ..~TDTNDT- I --PO--D- R---- SE------VT-- P--V---K
HI VBRVA -P-- R-Q IK-S-N---- L------ . .. NNNCmDT-I--PC--N- R---- SE------VK--P--V---K
HIVIC -P-- K-QVK-S-N----L------N SKNCSWENT- I--PC-- D- R---- SC------VR-. -P--V---K
HIVJH3 -P-- E-Q I14-S-N---- L------- . . .. ONQNCT-T--PG- .R-SE---SL------VR-- L--V---K
II IvALA1 -P-- C-Q I R- S-N---- L------- . . .. NE SNNT-I--PG--R-SC --- SP------VK--P--V---R

HIVBALI -P-- R-QIR-S-N---- L------- . . . . pkDNKr-v. -pG .. D- R.. -.sc. ----- vR. .p-. v---~

HIVJnCSr -P-- K-Q I R- S- N---- L-------- . . .KNCSEI -I-- PC--R- St--- SP------VK--P--V---t(
HIVOY[ -P -- S-Q I R- S-K---- L------- . . .KNTTNCI-I ..p A-. D. R... -l E.. . ..-v R-. P-. v--. K

HIvsr2 -P-- C-Q11-3-N---- L------- . . .TNVTNDT-V--PC-- D-R .-. -BE------ IK. .p--K. -.K

HIVNY5CG -P--9 -O IR-S-N---- L------ .,. .DKENS~-I -- PG--D-R----St------VK .- P--V---K

HIVS~162 -P-- R-Q IR-S-N---- L------ . . .. KCISNTT -

llIVJr L -P-- N- Q [ R-3-N---- L-. ---- ... .. KEN. CA.
141VCDC4 -L-- K- L7R-S-N----, ------, .,. ,GENQTT -

llIvsr33 -P -- L- QIR-5-N---- L------, , , .C13KN9TT -

HIVHAN -P -- C- LIR-S-N---- I------- . . .NC)N9STT -

H I VADA -P-- R-QIR-s-N---- I------, ,. ,. TNSSGS -

HIWMJ2 -P--O-Q I R- S-N---- L------- ,, ,, NSBSRE-
Hlvnr -P-- S-Q I R- I -N---- L------- . . ,F. DTTNTT -

CONIENSU92 APPl@g71?c 79 NITCll LTRDCg. . ,7?7nNs7n C’

HIVELI

H1V22Z6

HIV74DK

HIvJY1
MI VPLAL
NIW433
NIVZ121
31 VCP2

-- PG--D-n----9E------Vl( -- P--V---K

-- PG--N-R---- SK------V K-- P--V ---I(

--PC--J-R----SC ------ VK--P--K---K

-PA-- N- K---- SC------V H--P --V---R

--PC--N-R----NE ..-. .-v K.- p-. v.-. K

-- PC-- D- R---- SE------ VN--P--V---K

--PG--N-n---- SE------VR--P--\’ ---K

-- IJ3--N-R---- SE------VR--P--V---R

fRPGaaMrDP4Wro ELYKYxVVh IrPl CvAPTr

---- ERN-L-i-----Ll ----G .,. ..l N- STN--~------- E---n S--------@ --L-V-.-R

----kGu-N- J----- L,-----u. ,.. ,Tl4-asl4-- ~-.-.---~- -. ~,...-.. ..~---v. v--- n

---- Cf2L-K-S----- LL-----fJ, , . ,, AN- SSH--I------- I--- KS-------- K.. --I-V---K

----rc L- K-T----- LL-----G. .,, ,W-5TM--r--- .--- K---nN-------- R.-- I,- I-.-R
---- AGV-N-L .---- Ll-----G, ,, NSSD-SDN-- L------- n--- IS---- .-. -R--. L. V-.-R

---- QCV-R-C----- LL-----(I, .,. .TN-TRN--r------- L---q 3--. -.-.. K.-- L..v---q

---- KGV-K-V----- 11, -----V .,. ,, GN-T9N--r------- B---n S... -.--- K-. -I,. V.--K

---- RUN- T- N----- LTP, ~-TP, ., .VTN-SGNL- r-- T-- fR-l-RSRR-------- R--- LIV---K

409
440
435
433
433
433
429
429
447
428
433
427
432
431
417
425
430
446
429
432
431
425
442
305
432
432
425
442
433
420
435
419

469
503
500
498
490
302
496
499
512
d93
498
492
498
498
49J
491
494
311

495
490
496
490
308
445
497
4V1

49a
)01
)02
4V1
5oa
4n5

11-uo
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HIV1 ENV

CONSENSUS1
HIVLAI
HIVHXB2R
HIVNL43
HIVMFA
HIV?4N
HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVALA1
HIVBAL1
HIVJRCW
HIVOYI
HIVSF2
HIVW5CG
HIWF162
HIVJFL
HIVCOC4
HIVSF33
HIVHM
HIVADA
HIWNJ2
HIVMF
CONSIINSUS2
HIVELI
HIVZ2Z6
HIVSOK
HIVJY1
HIVNAL
HIW455
HIVZ321
SIVCPZ

COHSCNSUS1
HIVLAI
HI’fHXB2n
HIVXL43
HIVWA
HIVNN
liIVSRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVAM1
HIVSAL1
HIVJRCSF
741VOY1
Hlvsrz
II IVNYSCC
HlVSri62
II IVJI’L
II IVCM4
HIVSF3J
HIVIIAN
NI VAOA
NIVWMJ2
)Ilvnr
CONSRNWJSJ
HIVT, L1
llIvx2ab
II IVNDK
lllVJYi
II IVRAL
II IW453
111V;J21
Slv(:px

gP120/9P41

AkRRW. . . . QIIGKRAv.q 7 lGA?FLGFLCAAGST14Ga?mmcLTWa RqLl SgIVQCQNNLUAI@aQQH
‘K----- . . .--E---G. G. I--L-------------ARSMT----A-O-L-G---------R--EA---
-K----- . . . -- E---G. G. I--L-------------AAS~ ----A-Q-L-G---------R-- EA---
‘K----- . . .--E---G. G. I--L-------------CTS~----A-Q-L-O---------R--EA---

K.. ---------- e .--V. G. I--L-------------MSNT.---A-Q-L-G---------R--~A---
‘R-----...--C----.A.I--L-------------AA$~----A-L-L-G---------n--EA.--
-K----- . . .--C---V. G. L--L-------------MSLT----A-L-L-G---------M--EA---
-K ----- . , .-- E---Vm GT I -++------ . . . --- ATsN’T--- -A- L-L-G-- -.. ---. R-- EA---
-K----- . . .--E---G. G. I--V-------------A .S~----A-L-L-G---------R--EG---
‘K----- . . .--E---V. G. L--L-------------AE~T----A-Q-L-G---------R--EA---
-K----- . . .-- E---V, G. I--V ------------- EA---A- L- L- G-------- .R--EA---
-K----- . . .--E---G. G.I--L-------------RRm~ ----A-O-L-G---------R-- m---
-R ----- . . .-- C---m LmL - -+ ------- ---_ -AR~T ----A-Q-L-G- -------- R-- EA---

‘K ----- . . .-- C---G. GIv--m -------------AVSLT----A-O-L-G---------R--CA---
-K---- . , . -- E---V ,GAL--L ------------- ~M----T -Q-M -G--------- K--U---
-K---- . . . .--ft---VTLTM--M -------------ARSLT----A-Q-L-G---------R--CA---
-K ---- . . ---- K---v. GTI--N- ------------MSMT----A-L- L-G---------R--CA---
-K ----- . . .-- E--- V, Q4L- -H -------- ----- AT~- ---A-Q-L-G- --------R- -~.--
-K ----- , . .-- E--- GVGVI --H------ -------M$ IT----A-K- L- c-------- -R-- CA-..
-K ----- . . .-- C---V, m L--m------ -------AR$ LT.---A+- L- G-------- -R. -E A---
-K---- . . , .--t ---v. GTI--H-------------M$ IT----A- L- L- G--------- R-- EA---
‘R ----- m. .-- C---V, GTI -- K--------- ---- AG$LT--- -A-+ L-G--- ------ R--oA. -.
‘K----- , . .--E---V. fiI--M-------------AGSIT----A-H-L-G---------R--CA---
AkRRW. . . . ●REKAIAl,G. lGA7FLGFLcMCSTk4CAaS7t LTvOARqLlSGIVq@2nNLLRAI CAQQH
-K----- . . .E-----I .-. L--M-------------- R-VT--V---O-H----+ -N -----------
-K ---- t 1,, ---------- L--M-------------- R- LT--V---O- L----+ -N-----------
-R----. , . . t-----I.- . L--v-- .----------- A-vT--v . -- Q-~---- H-- N-----------
-K ---- E 1,, ------- ,-m L--V--------------V-VA--G---Q-L----O--N-----------
-K----- , . .E-----1 ,-. L--M--------------A-LT--V---O-L----O--N-----------
-K----,. . .t-----V. -. L-- I--------------A- lT--V---O- L----~ -S -----------
-K----- , . ,A-----I .-. H--r--------------A- I T--V---R- L----O--N -----------
'R- HT-ARQ~-Q---AT -. L-- L-------------- MVT--V---Q- L---- Q.-N --- K-------

. . . . . . .
l@ LTmIMQ~RvMvERYLkDOQLlg l~:SGKLIC~iVP~aSW .SNKBl??iWnM~Mu-t
L-Q------------ I --v---- K--- -LG 1-------- --- A----A-- ,---$LEQI~~- -MZ-DR
L-O------------ [--V----K----LCI -----------A----A--, ---SLCO[14E4DR-14E-DR
L-+----------- I--V----M---- LGI-----------A----A-- .--- SLtQIti~--Ht-DR
L.+ --------- -.. I-. v---. K.--- LGI----- --.---A-.--A- ---

H-o
9LCOrNNW--HE-OR

------------V--V----K----LGT-----------T----A--.-.-SMDI~~--MO-tR
M-E ------------V--V----K----LGI-----------A---- A--. --- SLSDMEDER-ME-ER
L-O------------V--V----R----LGI-----------T----T--,---S~NIW~--Mt-ER
L-o--------- .-- [ .-v----K- --- LGI------ .-- .-A.---A- -,-. -$ LcE:~~- -Hc-ER
L- Q--------- ---v. -v----R- -.- LEA------ . --. -T----A- -,-.-$IJ4QI~~- +4z. ER
L+ -------- --- v--v----R .--. [,G[ ----- ------ A-.--A -.,---$uK[~~- -It. DR
H+-------- ..--v. -v---- K-. --~1 ---- ------- A---- T--. ---$Lo$ IWN~--~t.cK

L-O------------V--V----K----LGI-----------T----A--.---SMCI~m- .MQ-CR
Lo--------- .--v. -v----R- --. LG[------ -----A.-.-A- -.---sLED[~~- ++ER
L-O------------V--V ---. K---. Lfl I -----------T. -.- A--. .--s LDnIuo~--~E -F-R
L-O------------V--V----R ----lfil-----------A----A--,---SLOQIUWm--ME-ER
L- g------- -----v-v- -. Q.-. -LG . . . . . . . . . . . -T.-.-A.. ....g~~IxN~. .MQ.CR

L-Q---------. -- I--V----K---- LGr-------.---A----A-- .---TMQImm--MC-DR
L-Q--------- .--V--V---- N---- I,GI--. ---. ----T----T-- .-. -SIOKImm. -MC-ER
L-O------------V--V----R----LOl-----------T----A--.---TMO1mm--ME-tR
L-0------------V-- L----n---- LdI-----------A----A--, ---TmMI~m--ME-ER
L-Q ----.. -.. -----V--V----R---- LGI-----------T----A-- .--- SMQI~NL--HS-CR
L-o- -----------V-- V----R---- l,U[------- .---T ----A-- .---S l#H1~~--HQ-KR
ll~l,TWl KQL~RvMVCr YLk~Ll@l WCSG4hlCc T7VP~SSW. SNr S17dl W7M~Nar
L-Q------------ I ---- R--K--g--- l---- .Kll--T-N------- .-- R-cnt--QN---Mt-cn
L-o------------ I ---- B--K--Q--- l----- KL--T-T-------, --n-l#O--ON---ME-Cn
l.-Q------------V---- R--U--Q--- I---- .nll. -T-N----- . . . .. M.lJE--ON---mc-CR
M-O------------V---- S--K--Q--- I----- Rll--T-T------- .--R- [,tE--NN---lt-ER
L-+------- ..---V---- n--Q--R---M----- KH--T-r------- .--n- lJl)--NH---MQ-tK
L-K------------V----K--Q--• ---l----- KL--T-T-----.- .-. R- UkO--NN---l, O-KK
I,-K------------ [----n --K--Q ---l ----- KI--P-N-------, --M-QLE)--I)K--- LE-L)R
1,. (J. SI. .V ---- --[, ..-. R.. Q-- Q[--L-. -.-KAV .Y. T----N-- PalN-Tl)U--(i14 (J Q(l)Kl)K

531
569
564
562
562
565
560
564
575
557
562
596
563
56J
551
355
959
576
560
963
561
555
573
507
561
561
534
511
566
537
564
354

590
638
633
631
631
634
C29
b3.1
*44
626
631
625
632
632
627
624
62R
643
629
632
630
634
642
37)
030
630
62:
640
615
626
633
624
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HIV1 ENV

. . .
CONSCNSUS1 EIdNYTml IYc L1

HIVLAI -- N--- SH5 HI-I

HIVHXB2R -- N---s HsHs- I
HIVWL43
HIVMFA
luvnw
HIVBRVA
HIVSC
HIVJH3
HIVALAI
II IVBAL1
HIVJRCSF
HIVOY1
HIVS~2
HIvwYwa
HIVSF16Z
HIVJFL
HIVCOC4
HIVSF33
HIVllAK
HIVADA
HIWW2
HIVRT

.-N-.-SHSHI-I

.-N--SL-HS.I
-~-..sysy1.1
-D--- ML-.(S-I
-.&-.sL.~.I
..&-sL.~.I
.- D... syfyI. I

N-- ---SI-YS-I
--E-.-NyTyT-I
--D---HyTyI-I
--D-.-LlyTy~-~
-- ---GL-YT-ID
-- ‘--NL-YT-ID
--s---s~-I-I
--D--.H~-I-I
--D---syTyL-L
--D--.S~-I-I
--F-.-GYTYI-I
--D---sy5yI-I
HD---GYNYt-t

. . .
laSQnQQ9KNoq~LLcLJlkWA# LunWf ?It nWLWy Ikl FIEIIVgGLVGLC IvFav LS

iE--N--E--EQE--E--K-- S-m-FN-Td---Y-KI --M-Vc--V--R-v-AV--
:E--N--E--EQE-- E-- K-- S-~- TN-TW---Y-M--M-VG.. -V--n-V-AV--
:E-.w-.EQ~E~~.. s..~-. TN~-m.TN... Y-KL--H-VG--R--R-V-AV--
)C--N--E--EQE-- E--K-- S-W-FN-TN---Y-KI --M-W--V-- R-V-AV--
lK--T--E--EQE--E--K--S-w-~-TW---Y-NI--M-w--V--R-V-AV--
D--I --E--EKE--E--K--S-m-m-TN---Y-KI--H-W--I--R-V-AV--
IE--N--E--EQE--E--K--S-~ -~-TN---Y-KI--ww--V--R-V-w--
lE--N--E--EQE--G--K-- S-W- TT-TN---Y-RI --M-VG--V--R-V-W--
lE--N--EQEEEE--S--K-- S-TN-TN-TN .-. y. KI. -~.vG -.lJ-. R.v. ~v - .

lE--N--E--EQC-- E-- N-- S-~-FD-TK---Y-M I--M-~ -- I--R-V- 9V--
:E--I--E--EQE-- E.-K--S-WM-TG-TK---Y-KI --M-VG--I--R-V-SV--
lE--N--EQEEEE-- G--K--G-TN- TS-TN . ..y. RI. -T. v&-v- .a-v. Av..

FE--N-- E--EOC--E--K--S-~ -TS-TM---Y-XI--M-W--V--R-V-AV--
:C--l--C--EQE-- C--K--S-m- FD-TK..--Y-KI--H-VG-- I--n-V-TV--
:c--N--tgctcc.. s-. K..s.~.FD.SK..- Y- KI--H-VG--R--R-V-TV--
lC--N--E--CLE--E--K--S-m-m-TN---S-KI--*.VA--V--fi-V-AV--
IC--N--C9CCQC--Q -- K-- S-~- SO-T K--- Y- MI--M-VO -- I-- R- V- AV--
lE--N--E--CQC--C--K .- S-m-TS-TN---Y-RI--M-W-- I--R- I-AV--
:Q--N--R--EQt-- E--K-- s-Us -yD-sN---y-KI--H-w-- I--R-V-AV--
lC--K--E--EQD--A--K-- S-~-TD-SW---Y-KI--H-W-- I--B-V-W--
lE--N--G--EQE--E--K-- S-~-~ -TN---Y-KI--H-W-- I--R-V-W--
lS--N--C--EQE--E--K--W-~ -~-TW--Y-RI--H-W--V--K-V-AV--

CONSCWSUS2 EldnYTg71Y?LIEmSQ? QQEkNE7cLLoU~Aa hNWT#It7WMYI klFIMlvti LIGLRIvTaVW
HIVCL1
HIVZ2Z6
HIVWDK
HIVJY1
HIVPtAL
HIW455
HIVZ321
SIVCPZ

Cowscxsusl
HIVLAI
HIvHxaaR
HIVWL43
HIVWA
Hlvnm
HIVORVA
HIVSC
HIVJH3
HIVAIAl
HIVBAL1
HIVJRCIT
HIVOYI
HIvsr2
HIVNY5CC
HIvsr16?
HIvJrL
II IVCI)C4
l11vsr33
IIIVUAS
HIVAOA
HIVWMJI
nIvnr
CoRsrNIusa
HIvEL1
III VZ2Z6
HIVWDR
HIVJYI
HIVMAL
HIW433
HIVZ321
II VCPI

.IDN.. GL..s.. -E. -T... K-- Ke--~. ---- s- H.-. a. T+.. -. K~-1~I I--.-.---v.A---

.[DN.. GL.. E.-. K.-T... K--Qc.. c. . . ..~+.. ++~... . KI-IMIV--------V- A---

.IoN.. GL. .s---E.. I.. .K--Kc. .c . . ..-~. w--. s. TK-.. .- KL. [M Iv--- ..--- v. A---
-I DN--GV--N---K-- I---S--Qs--Q-----S-H- .-s-TK ...--KI. rMI+--..---v.T---

-I SN--GI--N---E-- I---K--KE--C-----S-W---S-9K-----RI-IIW--------I-A---
-t SS--GI--b---b-N . .. K-- LO. .N-.. -- N.)(--. VI SN... -- RL. VII+-. ..--- !J. T---
-VSN--QV--S---I--T--- N--RD--A-----N-W- .-D.SN -.. --K1. IHIv--- .---- v-A---
LvgW.-GK- FG-L-EA. S-.. K-- RD--E..g. -s-u---o. TR-----~l- ~v--I ----- lHT-F-

\/3* Sj <- cat Cds ●

lWRVR~YSPLSfQT7 lP7brQ. PdrPagl EaaGtiRdRdrS7r lV7GfLaliWDl r#LCl TSYhrlr
I ------------T--HL-TPRG. -DR-EGI-CE--E-O-DR-I Rl-N-S-ALI-D-L RE-CL---HRM
I------------ti--:lL-TPRG,-OR-CQI-EE--r-D-0R-InL-N-s-ALI-D-LM-CL---HnLR
I--. -.--. ----r. -H L. IpRG. -oN. CG1-c E-. t- D-DR-l RL-M. s. AL I. D- LRS-cL-.. -HRM
I------------ r-- HL-N~C. -DR-Ca I- CC. -r- O-Dk-VR[,-N-S -A LI-O-LnS-CL---HRLA

I------------ L--RP-VPRG. -DR-tGI-EE--C-D-DT-ORL-H-T-AII-V-LRa-FL---HH.R
1------------ T--RL-GRRG .-DR-COI-EC--C-D-OR- SPL-D. T-ALT-V-LRS-FL---HRLR
I.- . . ..- . . ..-r-. RL. sQRQ. -OR-CQI-EC--C-D-OR-GRL-D-F-AII-V-XRS-CL---HRLR
I---.. ---. ---r.. RL.APRQ .. DR. KQI. Be-. D- D.on-~L. D. L. AI I.v-~s. cL--. HnLn

I ------------ T--RL-ARRC .-Dn-CG[-CE--E-D-OR-GRL-D-L-ALI-V-LRS-CL---HRLR
I ------------T--H L-SSBO. -OR-GGI-EE--r-D-DR-GP L-N-F-ALI-V- LRS-TL---HRLR
1----------- -T--LL-ATXC. -DR-CGI-CE--C-O-OR-OQL-W-r-ALI-V-LRS-TL---HRLn
[.--... - . . ..- F.. nL.TQnG ..on. cG[. cc-. c-o. Dn-Gn L.o-r.A L.- D- Lns.c L-.. HRLR

I ------------ T-- RL-VPRG. -On-DGI-CE--t-D-DR-VRL-D-T-ALI-C-LBS-CL---RRLR
I ------------ r--R L-AQRG, -DR-ECI-EE--C-D-DR-GP L-N-T-AL I-V- LRS-CL---HRLR
l.--... - . . . ..r.. nr. AFna. .Dn-Ra I.t E.. C- D.on-SP l,. H- L. AL I.e. LnS. cL.,.. HRLR
;.-.. --- . . ..- F-. RL-TPRc. -DR-GGI-cE--E-D-OR-GYl, -T-r-ALI-L- LWS-CL---HRLa
I ------------ F-- LL-NPRG. -DR-EGT-EG--E-G-DG- TRL-H-F-ALV-O- LR9-CL---HRLR
:---.. - . . . ..- F.. L I.AqRc. -DR-CG1-EG--E-D-OR- TRL-N-F-ALT-D-LRS-CL--- HRLT
l------------ T-- LL-ATRG. -RO-CEI-EC--E-D-Cm-VRL-S -r-A LT-D-LRS-CL---Rn LR
I.--.. - . . . ..-r. .HL. APRa. .DR. cGl. ~c.. D. D.on. vnL. D. r. ALr. o. LRm. cL... HnLR
[ . . . . . . . . . . .. F.. HL. TPRQ. .Dn. Eal. rc.. c.o. o~. vRL. H.r. AL: .D. Ln&c L... HnLR

I ------------ F--HL-APR6, -On-EGl-6C--t-D-DR-~ A-N-r-TL!-D- MT-CS---HRLR
lVNRVnwY9PLS fQTLlp7prg7@nP@q lECoGaCqgrdRS lmLVn6tstl 7~DLRnWLT#YHnLR
LO---------. -T--- LPAPRa, PD--EGT--C---R6 ~--V-- M-FSAL:-----9---- S-----
Lv-----------T--- LPEpRQ, pD--KG1.. E. .. RGKO.. [.. ~. F#ALI. . . .. N... -. s.. . . .
w ‘---------- --- LPVPN3.PD--EEI--RGPJRGPJ-- I--VW- LI’ALF-----N---- 9-----r
LV-----------T --- LPAPRQ. PD--tG1--C---wM --[--',~.. rSALT-----ll--. -S-----
LV-----------L--- Lp7PRGPPD--tGI--c ---@lR6-- l--VT SALl LN-----N. --Al-----
I 1----------- r--- API PEC. LC--GRI--E ---
11-----------r

*m-- [--vrl>!>! \..-.. N. . .. I.....
---TMHQnC, PD--ERl .-(l-..QDRD-- l-. V#-r LPIA-----S. ---C-----

WR----------L--- lPVQRE. Wi-l&kll)-(; ---QDRS--V--VE -Cl,PLl ----- M-C1WS-QS-T

667
700
103
701
701
704
699
703
714
696
701
695
702
702
691
694
698

699
702
700
694
712
630

700
693
710
709
696
703
694

732
777
172
770
770
772
168
772
703
769
770
764
771
771
766
763
’767
?94
160
‘1“1I
“16s
763
701
709
’769
Ihil
Iba
’779
119
109
lla
161
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HIV1 ENV

<- rOv Cda
CONS ENSUS1 DLILIv?EIVEILC . . . . . .?rr GWEa LKYwwn LLqWsq ELkn Savsllna CAl AVa EgTDRvi OvVQr

HIVLAI -- L- IVTRI--L--, . . . . . .RR---A---’ .tN--C2--SKN-AVSLLN ATNIT-I--VIEW--V IEW-G
HIVHXB2R --L- IVTRI--L-- ,, . . . . . RR---A--- W4N--CI--SKN-AVSLLNATNIT-I--VIEVV-GIEVV-G

HIV?4L43 -- L- IVTRI--L-- . . . . . .. RR---A ---wwN--Q --sKN-AVNLLNATNIT- I--VIEVL-AIEVL-A

HIVP4FA -- L- IVTRI--L--- . . . . . .RR---A--- WWN--O--SKNKAVSVJ LNATAI-A--A-G---V GEVV-G

H1V?4N --L- IMRI--L--- . . . . . .RR---V--- WWN--Q--SKS-AVSLLN ATNIT-I--VIEVL-R IEVL-R

HIVBRVA --L- IVTRI--L--- . . . . . .RR---V---WWN--Q--SQ--KN-AvSLUNAT-I--G-R---AIEvv-p-

HIVSC -- L- IVTRI--L ----- . . ..kR--- A---WWQ--Q--SQ--RN-AVJ FINAT-I--IELL--W’I ELL-R

HIVJH3 -- L- IVTRI--L--- . . . . . .RR---A--- WWN--Q--SKN-AVSLFN AINII-I--VLKIL-RLKI L-R
HIVALA1 -- L- IVTRI--L--- . . . . . .RR---V--- WMN--Q--SKN-AVSLLN ATNIT-I--VIEVL-RI EVL-R

HIVBNI1 -- L- IVP4RI--L--- . . . . .LAG---V--- NNN--Q--SKN-AVSLLN ATNVT-V--VIEVL-RI EVL-R

HIVJRCSF --L-TVTRI--L--, . . . . .. F4R---I ---NWW--O--SKN- AVSLL24AT41T- I--IIEW--IIEW-R

HIVOYI -- I- IVARI--L-- . . . . . . . RR---V ---NWN--Q--SKN-V19 LLNATNIT-I --VIEIV-RIEIV-R
HIVSF2 -- L- IMRT--I -- . . . . . . . HR---A ---WWS--Q-- IKN-AVSWLNATNIT- I--VIEVA-RIEVA-R

HIVNY5CG -- L- IVARI--L-- . . . . . . .RR---A---CWN--Q--GO-- KN-A19LNAT-v--A-C---VI EVA-R
HIVSF162 --1- IAARI--L-- . . . . . .. RR--- A---NCQ--Q--IQ-- K?4-AV9LIDAI-I--A-G--- II EVA-R

HIVJFL -- L- IVTRI--L--- . . . . . .RR---A --+ WN--Q--SKN-AVSLLNATNIT-I --IIEW--IIEW-R

HIVCDC4 -- L- IVARI--L ----- . . .. RR---V--- WW’N--Q--SKN-AVS LVNVTNIT-I--VIEW --VIEW-R
HIVSF33 -- L- IVARI--L-- . . . . . .. RR---v--- WWN--L--SKN-AVSLLN ATNIT-I--VIEVV-R IEVV-R

HIVHAN -- L- Iv AK I--T--- . . . . . .RR--. v ---hWN--Q--SKN- AVSLFNTINII-I --VIEW--VIEW-R
HIVADA -- L- IVARI--L--- . . . . . .RR---V ---WUN--Q--SRN -AVSLLNATNIT- I--VIEW--VIEW-R

HIVW?4J2 -- L- IVKRI--L--- . . . . . .RR---A ---W4AW--Q-- SKN-AVGLLNAINII -I--V17W--V17W-R
HIVRF -- L- IWRI--L-- . . . . . .. RR---A ---WWN--Q-- WKN-AVSLLNTTNIT-I --IIEVA-RIEVA-R
CUNSENSU92 Dll LIaa RiVEl@? ???7??RrGWoa lKYLwn LlqYN?q ELknSal mLldc7Al AVAa7t DRv IEl?qr

HIVELI -L I--AV-I--L-G. . . . . . ,- R--D IL---WN-LQ--SO-- RN-ASS -FDA I- I---EGT--V--IIOl4
HIVZ2Z6 -LI--M-I--G-G. . . . . . .- R--rAL---WN- LQ--SR--KN-ASS- LDTI-I---EGT--V-- IVRR

HIVNDK -S I --M- I--G-G. . . . . . .- R-- EAL---WN-LQ--SQ-- RN-ASS -LDTI-I---ERT--V--VVOR

HIVJY1 -L I--A? -I-- G-,. ., . . ..- R--EAI ---WS-LQ--TQ--KFI SILNATAI-E GT-IGLIRR--LIRR
HIVMAL -LL--AT-I--G-G. . ,. . ..- R-- EAL--- WN-LQ--GQ--KAIS IL NTTTI-PXT-VXIGOR-- IGOR

H1W453 -FA--VA-A-- L- GRSSLFGL-L--ZG L---~ -LL--GR--K I-AI T- LDAV-V---GWI --V-- ICQT

HIVZ321 -CA--M- I--T-. . . . . . . I- R--ET L---GN-VI--CC)-- KN-AIN-LDTV- I---IMT--V--WQR

SIVCPZ SMCW-QLKT-GHLI LHSL-LLRERKL-GGI IQ--GK--KI-AI S- LDAT-I---EGT-- I--AFQV

CONS ENSUS1 ●?Rallh Ipr RiRWIERa Ll*

HIVMI AC-A IRH-PR-I---l--l-L-

HIVHXB2R AC-A IRH-PR-I---l--l-L-
HIVNL4J AY-AIRH-PR- I --- I--I-L-
HIVllFA AY-AIRH-PR- I --- I--I-L-
HIVUN AG-AIL14-PT- I---L--A-L-

HIVBRVA AF-AILH-PR- I ---L--A-W
HIVSC AT-A ILH-PT-1---A--A-Q-
HIVJH3 AT-A ILH-PT-l---A--A-L-
HIvAIAl AF-AILH-PR- I --- A--A-L-

HIVBAL1 AV-AILH-PR- I --- A--A-L-

HIVJRCST VY-AILH-PT- I --- L--A-L-
!IIVOYI AY-ATLN-PH- l--- A--A-L-
HIvsr2 AY-AILH-HR- I --- L--L-L-
HIVNY5CG IC-GILH-PR- I--- L-. L-L-
HIVSF162 lG-ATLH-PR-
141VJ~L lr2-Al LH-PV-
H[VCDC4 IY-ATLM-PR-
141VS; II VG-AILH-PT-
HIVHAN AC-A ILH-PR-~
H1VADA IY-AILH-PT-
HIVUMJ2 lC-Al IW-PR-
HIVRr IL-ATLH-PR-
CONSCNSUS2 ● 7M?Lnl PrR

HIVELI #C--v- Nl-n-
NIVZ2Z6 AC-- V-Hi-T-
II IV?41)K AC--l-NV-R-
HIVJYl AT- .V-HI-R-~
HIVF4AL rc--I-ll I-R”
II[VV135 IrJ--l-NI-N -
MIvz J2i AO--r-Nl -R-
!IVCP7, TL-[l RNl-A-

..-~.-A.L-

‘--L--A-L-

---F--A-L-
.-. ~-. A.L.

..- L-- A. L-

.-. L-. L.L.

---L--A-L-
--- L.-A. L-

RQc IcRa LL*

,,--L--S---

--- L--L---

--- L--L---

---l. --A---

--- F--A---

--- L--A---
--- L--A---
--- L--A---

794

840
E35
033
833
035
031
035
046
028
834
827
834
834
829
826
830
847
031
034
832
026
844
764
032
E32
025
042
03.9
035
835
833

11-M3
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Information dense stretches (0.E or greater) are indicated by ● ***. Cy9teine

re~lduas are indicated by # and potential N-glyco~ylation sites by ‘--- The

SIVCPZ env sequence has been included in the ordinary CONSENSUS2 (African

sequences) but not in che HIVIEW pattern.

<- VPU cds

signal ~ptide/gp120

d b

● *************. ********

CONSENSUS1 ??MrvkgirknyQhlWr????wGtmLlGmlMIcsa7ekLWTVYYGVP~KeatTTNCASdaWYdTEv 63

CONSEWSUS2 ..---r-- ?rN?qn--k.. ..W-i-lL-?-mtC-?A-?----------v---A--------DAKs-?t-a 58
HTVIEWV ..n”x. m.XX--XX-WX . . ..XGX”-- GX”-XX-, XX”LWTVYYGVP”WK” ‘XTTLFCAS-X- ‘YXXEX 60

D

E

N

Q
K

R

H

s

T

DI I

Ev v

NL L

QH M

KF F

RW W

HY Y

Sc c

T

t
●☛✎✎☛☛☛☛☛

LI I IIDD I DA D KA

wVVWEE V EG E RG

LL LL N N s s
M14NWQQ T T

FFKK P P
WWRR

YYHH

Ccss

TT

...
t #t

●**.****,*****.,..*,,********* ●****

CONSENSUS1 HNvwAthACVPTdPNPQEvvl?NVTEnFn~KNnWeQMhEDilsLWDQSMPCVKLTPLCVtLnCcd?l 131

C0NSENSUS2 --lW-TH-----D---q-la-e-.---.---k-N-----H---Is--.--------------T---??-? 124
HIVIENV HN”-A””ACVPT”PNP-E-X”XNVTEXF-MW-N-NV-QM-ED- ‘“LWDQ”LKPCVKLTPLCV-LXCX. . . 121

II DD o KIL D KD D D IID D D

W i?E N RVM NRNEEVVE E E

L NN EL NUN N

Flog OH QQQ Q
F KK K K K K

w RR RRR R

Y HH HHH H

c Ss s Ss s

TT TTT T

-0- ““”

CONSENSUSI 77n?’T????????nt?sn?7???7??ma?qEl kNCSFnltl-sirdKvqkeyAl fyklDvvpI?7dn???? 174

CONSENSUS2 --N-t------??-e-k70~-------e-k7o~ ‘--fN?--v?-D-?7qv-a-FYrL-lV-- -------- 162
HIVIENV . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ..xX. .”NCs.-”x K..”xK. ““xx-x”x.xD”xxI, .m-n,r. 157

DS o FD D DK AI D I D
ET E WE E ER G VE V E
N N ‘fN N NE S LN L N

Q QQ Q QQ T MO H
K

Q
K K KK PFK K

R RR RR WR R
H HH HH YH H

s s s Ss Cs s

T TT TT T T

11.84
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HIV1 ENV

p~ptide T raglon i“-” # # m
. . . . . . . . .

# H
●*******.* *****k

CONSENSUS1 ???????n?t???yrLi?CntSVITQaCPKvsFePIPiHYCapagFAilkCndKkFnGtGpCtWSTVQC 232

cONSENSUS2 ------t-s-. .r.YR-IN--T-a---A----------I-y-APAG--ILK-rDk-----g--?n------
HIV15NV . . . . . . . . . . . ..-

223

XLX-C-”SXITQ-CPK- -F-PIP-H-C- .XXFA-- -X--X-F-G-XXVS TVQCVQC 213

F D DD A IS D IF A IIDDDDDDDD

w E NE G VT E VHG WE ENEFEEE

Y NN s N LYS LLN N N N !4 NN

QQ T QHT FWIQQQQQ QQ

KK P K P K K K KK KK

RR R RRRRRRR

HH H H H H HH HH

Ss s s s s Ss Ss

TT T T T T TT TT

<--- V3 neutralization loop
-.. . . . . . .

“B” ““-

CONSENSUS1 THGIrPvVSTqLLLNGSUEeevviRS?NFtdNaKtIiVqLnosvoINCTRp?nnntrk . ..si?i??GP 294

CONSENSUS2 ------ --- ----------EliI--E-lTn---?-Iv------?-n-t-P-y?--Rq???rts- ..-1v Q 284

HIVIENV THGI-P-VST-LLLNGSLAEXXXX”RSXN-X-NXKXI-X”LXX- “XI-CXRX.X.XX- . . ..XXXX. .GX 275

KID I ID ID AID K

RVE v VN VE GV E R

N LL LNSN

Q MM t4QTQ

K F I(PK

R w R R

H Y H H

s c s s

T T T

V3 nautrallzation loop ->

CONSENSUS1 Grafyt

CONSENSUS2 gq-1--’

HIVIENV X“x-.x

KI
RV

EL

QM

F

w

Y

c

t .-.. . . .-.

. . tq?IigdiRqAhCNisrakWnnTLkqlv?kLro7?QFg?NKT. .. iv.FnqSSGGDPEIVm 352
?7-?-i7-- Ir----n---?a--ktg7-VA---g7 .. ?ll-nk-? .71i?-kpss---Tt-Tt 337

..XX.X.XX-XXA-C--”XXXWXX” ““”-XX”LXX. .. -. .--T. ..-X.FXX- “GGDXEIXX 33G

I F DID AIDKI D I DD I AA

v W EVE GVERV E V EE v GG

L Y NLN SLNE N L NN Ss

?4 H QMQ Tt4QQ Q M QQ TT

KK PK K F KK PP

RR R R W RR

HH H H Y HH

Ss s s c Ss

TT T T TT

CD4

t
. . . “.. . . . . . .

i -binding-

CONSENSUS1 HaFNCqGEFFyCnstqLF[,stW???7n?tw??te.gsnnt 7.qn?. ,. .tItLpCrIKql lNmWQeVGkAMY 409
coN5EN5u52 --f----a.-Y-NTsq- -N----..-?.??n- ???---?~???~?~ ?-1----R--Q~qn-~q 7vg---- JF15

HIVIENV HX-NCXG-FF.C” ””XLF-XXW. . . ..XX . . . . . . . . . . . . . . . . . ., -XLXC-IK--- -X”XX,XYA-Y 375

1 D F ilSS D I K EIID I K1

v E W ETT E v R QVVE V RV

L YN N LNLEL

H Q Q )4Q14QM
F K K FKF
w R n WRN
Y H H YHY
c s s Csc

T T 1,!

11-85
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H’IV1 ENV

I
. . . -..

● ********** ● ******* ● m**** ● *****

CONSENSUS1 ApPI7GqirCsSnITGLlLTRDGG??????7?n?tEiFRpgGGdMrDNWRaaLYKYKVVkIEp=vAPTk
CONSENSUS2 -P--eg?I?-?-N---l------g. . . ---nNs-n-Tf-PG--D-----r-E------v---pl-----r
HIVIEKV AXPIXXX-XCXS ‘ITG-”LTRDGX . . . ..XX-.XXEX”RX-GG-14-DW’X--LYKYK”IEXEG-APTPT-

I D II D I A DK DK IDIIK
VEW E V G NR BR VE VV R

N LL N L NE NL

QW QH w QM
K K F K K

R R w R R

H H Y H H

s s c s s

T T T T

gp120/gp41
● ****9 ● *******mom** ● **

CONSENSUS1 AkRRVv . . ..QRmKMv.q?lGA?FEF=GSTHGa?amtLWQaRqLlSgIVWQNNLLrAIma~H
CONSENSUS2 ------- -- .m-E---l .G. l----------------Aas?---v-A-----G--q-.n---R--EA---

HIVIENV A - RRW . . ..XR-KRA . . . . ‘GA”FLGFLGMGSTHGX. ‘--LTXQ-RXL-SXIV-QO-NLLXAI- “OCH

K K 11 AIA A L D D DA

R R Vv GVG G M E E EG
E LL SLS S NN N

Q Mu TMT T QQ Q
F PPP KK K

w RR R

Y HH H

c Ss s

TT T

# # . . ..-.
.*********,,*** ●☛☛ ● ☛☛☛☛ ● *****m

CONSENSUS1 lkL~GIKQLQARvnvERYLkDmLlglWGCSGKLICTTaVPWNaSW.SNKsl??lwnnm~wWmr

CONSEKSUS2 --.---------------V-r ----- q-LG ------kh--t-?----S--.--MS--dIW?-M-------

HIVIENV "L.LTWIKQLQAR.~-E-YL"DQ-L-X.WGCSG"XIS.TNP~-SW.SN- ‘X-X-XX-XTN--W-”
LK I I D K KLI KA A WSDID IE DK

MR VVERR14V RG G RTEVE VQ ER

E LNEEL s s NLNL

Q HQQQ14 T T Q14Q14

u F P P KFK

R w RWR

H Y HYH

s c Scs

T TT

. . .
.**mm*s*m*m**

CONSENSUS1 EIdNYTal IytLlaaSQnNeKNeqeLLeLDkWAsLwnWf?ItnWLWyIklFImIotgGLvGLrIvFavLS

CONSEWSUS2 -l-n--g?-Y?-IE---7--Ek-E?------K-----N-Fs--7---Y----l-l-G--I--R----V--

HIVIENV E---fTXXI”-L--” SQXQOXXN”X”LLXLD-WAXLX”WXXI. ‘WLNXI”-F-”-”-GL-GL”I-F- ‘LS

IDD FD IDD ED D D SD KI 1111A I K I AI

VEE WE VEE QE E E TE RVVWVG V RVGV
NN YNLN N w N LL s

w HQHQ o Q Q mu T
KK KK K K K P
RR RR R R R

HH H II H H H

Ss Ss s s s

TT?T T T T

469
445
439

531
507
500

598
573
569

667

6313
639

11-66
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HIV1 ENV

\/3’ Sj <- tat cds #
.***.********

CONSENSUS1 ivNRvRQGYSPLsfgT?lP?prg.PdrPegiEeeGGeRdRdrS?rlv?GfLaliWdDlr~LclFsyhrlr 732

CONSENSUS2 lv--------------L-p----?p-R-----E---Eqgr-R-iRLvn--s--?-D-LRn-CL-s-HRLR 705

HIVIENV ‘-NRVRQGYSPLS-QTXXXXXXX .XX-PXXXEXXGGX”X-XXSXXX- ‘GXX--XWXDXX- L-XFXY---- 707

11 1

w v

L L

M f4

F

w

Y

c

CONSENSUS1 DLILIv~ VEILG.

CONSENSUS2 -li-IaaR-----g?’

HIVIENV DXXLXYX-XVEXL. .

K

R

K KK ID AI

R RR VE GV

E E LN SL

Q Q MQ TM

KP

R

H

s

T

DI DD D

EV EE E
NL NN N

QFf QQ Q
KF KK K

RW RR R

HY HH H

Sc 55 s

T TT T

<- :OV cds

. . . . ?rrGWEaLl(YwwnLLqYWsqELknSavsllnatAiAVaEgTDRvievvQr 794
??;?-R---l-L--L---l---?-------i-L-dt?----Ae?t--- IEi ?q- 764

. . . . . XXGW”X-KY-X-L-XYWX”EL”XSXXX- ‘-XXA”AV-XXXORX”--X-X 769

DIIDI KK IID I A IKI K

EVVEVRR VVNVG VRV R

LLNLE LL s LEL E

t414QMQ Mm T HQM Q

FK FF P

WR Ww

YH YY

Cs cc

T

CONSENSUS1 a?RailhIprRiRQGIERaLl* 814

CONSENSUS2 ---A7LniP-----------L* 783

HIVIENV XXR--X-.XXRQG”ERXLX*X* 790

AI DI I I

GV EV V V

LN L

f4Q u

FK F

WR w

YH Y

Cs c

T

HIV1ENV:32 LWVTVYYGVPaWiKk jXTTLFCAS

At N-terminus ot gp120. This fragment and fragment 91 below havq
been studied as putantlal CD4 binding sites (Syu et ●l., PNAs:87,

3695-9, 1990; See ●lso Madden et ●l., cell 47:333-348, 1986;

Cordonnler ● t ●l., J. ‘ulrol. 63:4464-8, 1989)

Thla fragment is almllar to a conrqrvad pattarn in HIV2,

“VTVFYGvPaWrNAtlPLfCa” .

HIV1ENV:71 ACVPTIPNP

HIV1ENV:91 FIWdnNiMVkQMrEDaarLWDQrLKPCVKLTPLCV*

The paptlda “HEDIISLWDQS[,K” can sarve as both a helper T-cc

epltope and a cytotox!c ‘r-cnll npltopa,

Ilolpmr T-cmL~: CeaS~ at al., PNAS 84:4249-4253 (1987) and

lh]tf,of~ky nt al,, Nar,\irn J~4:/06-08 (19H8),

(:y,,{,t,jxlc ‘!’ ,:, ?11: (:l{:rlc:l ot. ,,l. , ,J. [mm~lnol . 146: 2214-19

1

1991).

II-87
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HIV1 ENV

‘Tha carboxyl end borders ● sica chat is functionally linked
to ●n N-linked glycosylation alto that is shown below, as well as a

slta in the V3 loop. Wllley ec ●l., J. Vlrol. 62:139, 19@E and

J. Vlrol. 63:3595-3600, 1989. See also Cordinnier .t ●l., J. Virol.

63:4464-8, 19S9).

A small insertion ● t “EQMm inhibits qp120/qp41 as90CiatiOn.

Kowalski ● c al., Scl.nca 237:1351-55 [1907).

This fraqmmnc 1S similar to a cor,sarvad pattern in HIV2,

“QAakDWrLFETSIKPCVKLi PLC”.

HIVIEWV:179 ITQjCPKaiF
Just C-terminal to the “peptido T“ region. Potontial N-qlycoaylation

■ita irmmdiataly upstream abmmnt in noncytopathlc variant (Stovanson
● t ●l., J. Virol. 64:3792-3803, 1990).

●

HIVENV:220 VSTVQCTHGInPaVSTrLLLNGSLAE
‘N-linked qlycoeylation site described in HIV1ENV:91, abovo.
Tha peptida ‘CTHGIRPWSTQLLLNGSLAEm can ●rve as a nautralizinq

●ntibody ●pitope. Ho ● t ●l., Sci.nca 239:1021-21 [1908). Houavar,

see Ronco, AIDS Res. Hum. Retrovlrusae 7:1-2 (1991).

Hutatlonal ●nalysis -- Willey ● t al., J. Virol. 63:3595-3600, 1989.

HIV1ENV:416 ITGccLTRDG
Imadiately C-terminal to tha CD4 bindlnq ●ite deflnmd by Laeky ●t
●l., Coil 50: 975-85, 1907.

HIV1EW:440 CClJ4nDHW

A ●mll Insertion ●t “CCD- lnhlbita qp120/CD4 interactions.

Mowalmkl ●t al,, Science 237:1351-55 [1987).

HIV1EW:451 LYKYKV

Part of ● noutrallzinq ●ntibody ●pltopo.
Charblt ● t ●l., AIDS 4:545-51 (1990).

.%. Also Cordinnler ●t ●l., J. Vlrol. 63r4464-i4, 1909,

HI’/lEWV:463 GaAPTnAnRRW
Part of ● neutralizlnq antibody ●pltopa.
Charbit ● t ●l., AIDS 4 545-531 [1990),
Chanh ● t ●l,, EMBO J, 5130655-71 (1986) and
Ho ● t al., J. Vlrol. 61:2024-20 (1907).

HIVlENV1407 FLGFLGMGSTMC
The ●ntirm fraqwnc ia ●tiddad in tha fuaoqenlc domain of qp41.
Freed ● t al., PNAS 07:4650-54 [1990).
Tho fraqrrmnt in ●mbedded in ● reqlon of qp41 that in important
for oliqomeric anmembly. Earl ● t ●l,, PNAS 07:640-52 [1990),
and Oomn ● t al,, *J. Vlrol. 64:1537-40 (1990),

[l-ml
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HIV1 ENV

A small insertion at “Tt4G” inhibits gp120/gp41 association.

Kowalski et al., science 237:1351-55 (1987) .

This fragment is ~imilar to a conserved pactarn in HIV2,

‘fVLGFUiFLjTAGjAHn.

HIV1ENV:530 QQHbLpLTVWGIKQLQARaLA

A mutation in the last “A- can rasult in a neutralization

escape mutant. Reitz et al., Cell 54:57-63 (1988). That

‘A= is tho first r.sidua of th. ao-called “AVERY” peptide

that separata= this fragment from th. followinq fragment.

The fragment im embedded in ● reqian of gp41 that is important

for oliqomeric ●asamhly. Earl et al., PNAS 87:648-52 (1990),

●nd Domm at al., J. Virol. 64:3537-40 (1990) .

Thin frsqment is simll~r to ● conservad pattern in HIV2,

‘QQEbLRLTVWGjKNLQjRViA” .

HIV1ENV:564 WGCSG

Part of ● 12 ●mino ●cid neutralizing ●ntibody apltopo.

Schricr ●t ●l.. J. Virol. 62:2531-36 (1988). Also Gnann

St ●l,, J. Vlrol. 61:2639-41, 1987 and Sciancg ;37:1346-9, 1987.

The fragment is embedded in ● region of qp41 that is important

for oliqom.ric ●saombly. Earl ● t ●l., PWAS 87:648-52 (1990),

and Ooma .t al., J. Virol. 64:3537-40 (1990).

Antibody to this fraqment im cro~s-raactlva with CNS ti~aue,

namely ● n astrocyto protoln of 43 kD still to b- ldontifl.d

(Yamada ●t ●l., J. Vlrol. 65:1370-6, 1991).

HIV1EWV:576 VPWN jsw

HIV1ENV:660 GLaGLnIaFjaLSc#NRVRQGYSPLS

Mutational study -- Hals.th ● t ●l., J.Virol .6416314-8, 1990.

This fraqmant 1S oimilar to ● consarved pattern in HIV2, “NRDTWGT”.

11.H9
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11V2MV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIv2NIqz

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

sIv14M251

SIVNM142

SIVMM239

S I VNNE

SIVSMMH4

SIVS1424PBJ
HIV2D205

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

SIV?4N251

SIVNM142

SIVHM239

StVMNE

SIVSMHH4

SIVSMHPBJ

HIV2D205

CONSENSUS

HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
H1V2ST
H IV2BEN
HIv2D194
HIV2GH1
SIVMM251
sIVHf4142
SIVHM239
SIVNNE
SIVSMMH4
SIVSMMPBJ

HIV2D205

● ✎✎✍☛ w .

H?c??nqlliaill?sa?liyc?Wvtvfygvpawrnatiplfcatknrdcwqt?qclpdnddysa?alN

-.H. .NQLLIAILMSACLVYCTQYVTVFYGVP~KNATIPLFCATRNRDTWGTIQCLPDNDDYQEITL-

-KGSKNQLLIAIVUSAYLIHCKQFVTVFYGIPP.WRNASlPLFCATKNRDTXGTIKLPDNDDYQEITL-

-.SGKIQLLVAFLLTSACLIYCTKYV~FYGVPWKNASIPLFCATKNRDTWGTI~LPDNDDYQEIPL-

-.CGRNQ~ASLMSACLIYCVQYVWFYGVP~NASIPNCAT~RD~GTIwLPDNDDYQEIAL-
-EPGRNQWWILLTSACLVYCSQYVWFYGIPAWKNASIPLFCATKNRD~GTIWLPDNDDYQEIIL-
-EPGRNQLLVAIUTSACLIYCKQY~FYGIPAWRNASIPLFCATKNRD~GTI~LPDNDDYQEITL-
-.CGKSLLCVASLLASAYLVYCTQYVTVFYGVPVNRNAS IPLFCATKNRDTWGTIQCKPDNDDYQEITL-

-GCNNQLLIAILLLSVYGIYCTQYVTVFYGWAWRNATIPLFCATKNRDTWGTTQCLPDNGDYSEML-

-GCXNQLLIAIULSVYGIYCTQ~WYGWAWRNATIPLFCATKNRD~GTTWLPDNDDYSEUL-

-GC~NQLLIAILLLSWGIYCTL~VFYGWAWRNATIPLFCATKNRDTWGTTWLPDNGDYSEVAL-

-=MNQLLIAILFLSAYGIYCIQW~FYGVPA~NATIPLFCVTRNRDTWGTTKLPDNODYSEML-
-=WNQLLIALLLVSVMICCVQYVWFYGVPA~NATIP~CATKNRD~GTTw=DNDDYSEMI-

-=LGNQLLIALLLLSASGIYCVQWTVFYGIPAWRNATWLFCATKNRDTffiTTWLPONGDYSEMI-

-LLSSMYPHGG~FPSWQPOTETPGELYSVSQTWTT~SGTQRLLMHGIIQHNRQMMCGDSUPP-

. . . . . ● ● S

vt.afdau?ntVtoqaLudvu?lfatsikpcvkLtplc?arn?c?????n7??77??????????????t7

VTEAFDAWNNT-TEQAIEDVWHLFETSIKPCVK-TPLCVAUKC .....SST...... ..ESST.GNNTTS
VTEAFDAWNNT-TEQAVEDVWWLFETSIKPCVK-TPLCVAUNCTR. ..NHT . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

VTEAFDAUnNI-TEQAVEDVWNLFE’iSIKPCVK-TPLCVTHNC . . . ..NAS . . . . . . . . . . . . . . . . . . .

VTEAFDAWNNT-TEQAVEDVWSLFETSIKPCVK-TPLCVAMRC . . . ..NST . . . . . . . . . . . . ..TAKNT

VTEAFDAWNNT-TEQAVEDWHLFETSIKPCVK-TPLCVAMNCSRVwNTT. . . . . . . . . . . ,..TPNPR

VTEAFDAWDNT-TEQAIEDVWRLFETSIKPCVK-TPLCVAHNC. . . ..NIT . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
VTEAFDAWONT-TEQAVEOVWSLFETSIKPCVK-TPLCVAUSC . . . ..NST . . . . . , . . . . . . . . . ,.TN

VTESFDAWENT-TEQAIEDVWQLFETSIKPCVK-SPLCITURC . . . ..NKSETDRWGLTKSST. . . . . . .

VTESFnAWENT-TEQAIEDVWQLFETSIKPCVK-SPLCITMRC . . . .. NKSETDKWGLTKSST. ,...TT

VTESI iWNNT-TEQAIEDVNQLFETSIKPCVK-SPLCITMRC. . . .. NKSETDRWGLTKSIT. . . . .TT

ITES}UAWENT-TEQAIEDVWHLFETSIKPCVK-TPLCITHKC . . . ..NHSETDKWGLTKSST. ,...TT

VTEAFDAWDNT-TEQAIEDVWNLFCTSIKPCVK-TPLCIAMRC . . . .. NKTETDRWGLTGNAG. . . ..TT

VTEAFDAWDNT-TEQAIEDVWNLFETSIKPCVK-TPLCI THRC . . . . . NKSETDRWGLTGTPAPTTTQTT

HVSNPHCwOT-wPKQTwMPWLPPLSLLPP-VGKRLTKQTHAKHTMQDEKRKCNVILVRDEEUSN?!

● ✍☛✎ ☛ ✎✎✎ ✎✎✎ m

t?t7tttt??t7?t?t??Lnatapci7??nctql ?7a7m?7c7fnmcq17rdkkk?ynatuyn7d?wca7

KSTSTTTTTPTDQ. .EQE1SEDTPCAMDNCSGEEEETINCQFNM~LERDKKKQYNETWSKDWCET

..,. TNTGRTDTQ.NITI~NDTSH. ARADNCTGLKEEEMIDCQFSMTGLERDKRKQYTEAWYSKDWCD .

TESAVATTSPS. . . GPOMINDTDPCIQLNNCSG~EEDWECQFNM~LELDKKKQYSETWSKDWCES

TSTPTTTTTA. ., , NTT,1GEN3SCIRTONCTGEEEEwDCQFNMTGLERDKKKLYNETwSKDWCES

TSSSTTS.RPPTS.AASI INETSNCIENNTCAGMYEEMUQCEFNHKGLEQDKKRRYMDTWYLEDVVCU .

.SGTTATPSPP, ,, N1TIIDENSTCIGDNNCTGLGKEEWECEFNMTGLEQDKKRKYNDAVYSRDWCDK

NTTTTGSTT . . . ..G14SEINETSPSYS. DNCTGUKEEIVNCQFYHTGLERDMKKQYNETWYSKDWCES

TITTMPTSAPVSEKIDWNETSSCIAQNNCTGLEOEOMISCKFTHTGLKRDKTKEYNETWYSTDl.VCEQ

ASTTTTTTAKSVE.TRDIVNETSPCWHDNCTCLEOEPMISCKFNHTGl,KRDKKKEYNEl'WYSADliVCRQ

ASTTSTTASA. , ., KVDWNETSSCIAQDNCTGLEQEOHISCKFNMTGLKRDKMKEYNETWYSADl.VCEQ

A.PTAIPTKAE. . , AIKWNCNSPCINHDNCTGMQEPMISCKFNMTGLKRDKRREYNET~SADLVCEQ

TTAITTTATPSV. .AENVINESNPCIKNNSCAGLEOEPMIGCKFNMTGLNRDKKKCYNETtiYSkDl.ICEQ

TTQASTTPTSPI ., TAKWNDSDPCIK1NNCTGl,E9EPWSCKFNHTG1,HRDKKREYNETWYSNbl.VCEU

IKTPGTQKISVIIPGSIPADAIEPATWLSKSllVTNIIGTAGLGIVl,PMGFFYDVMI PTIQASCPTAVRR

62

67

70

69

69

70

10

69

70

70

70

70

70

70

70

103

123

110

115

120

126

116

117

128

130

130

130

130

135

140

144

191

101

102

105

193

1112

101

190

199

196

196

1 ‘+n

20)

210

n-w
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HIWSIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVNN251

SIVNN142

SIVKN239

SIVWNE

SZVS14MH4

SIVSM4PBJ
HIV2D205

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVNM251

SIVNH142

sIv14M239

SIVMNE

SIVSMMH4

SIVS14PIPBJ

HIV2D205

CONSENSUS

HIV2ROD

IIIV2NIIIZ

IIIV21SY

IIIV2ST

H1V2DEN

IIIV2D194

HIV2GI11

sIV14M251

s1V14M142

sIvPlM239

S lVHNE

SIVSMMH4

SIVSHMPllJ

.-. ● ● ✎✎✎ ● ● ● ✎✎✎✎✎✎ ✎☛✎ ☛

??n?t????s?cymnhcntsvl ?ascdkhywuiairfrycappqyal lrcndtnysqf?pnCskvv?ssct

N.NST.NOTQ.CYUNHCNTSVITESCDKHYWDAIRFRYCAPPGYALUCNDTNYSGFAPN-SKWASTCT

..NNTSSQ.SKC~NHCNTSV1TESCDKHYWDAMRFRYCAPPGFALLRCNDTNYSGFAPN-SKWMTCT

D.NST.D. RKRCYMNHCNTSVITESCDUHYWDA~FRYCAPPGFVL~CNDTNYSGFEPN-SKWAS7CT

..NDT.KKEKTCYMNHCNTSVITESCDKHYWDT~FRYCAPPGFALMCNDTNYSGFEPN-SKWUTCT

..NTT. ..AGTCYHRHCNTSIIKESCDKHYWDA~FRYCAPPGFALUCNDTNYSGFEPK-TKWUSCT

T. NGTG . . ..TCYMRHCNTSVIKESCDKHYWDAMKFRY~PPGFALLRCNDTNYSGFEPK-SKWUSCT

..NNTKDGKNRCYMNHCNTSVITESCDKHYWDAIKFRYCAPPGYALMCNDTNYSGFEPK-SKWASTCT

G.NSTD.NESRCY14NHCNTSVIQESCDKHYWDT1 RFRYCAPPGYALLRCNDTrJYSGFMPK-SKVWSSCT

G.NSTG.NESRCYMNHCNTSVIQECCDKDYWDAIRCRY~PPGYALLRCNDTNYSGFMPN-SKWSSCT

G.NNTG.NESRCYMNHCNTSVIQESCDKHYWDAIRFRYCAPPGY&LLRCNDTWSGFMPK-SKWSSCT

G.NST.ENESRCYUNHCNTSVIQESCDKHWDAIRFRYCAPPGYALMCNDTNYSGFHPN-sK~ssCT

SANES .. mESKC~HHCNTSVIQESCDKHYWDAIRFRY~PPGYALLRCNDSNYEFAPN-SKW: 3CT

NSNET., . DSKCYUNHCtiTSVIQESCDKHYWDAIRFRYCAPPGYALLRCNDSNYSGFAPN-TKWVSSCT

PPAQEWKHSPLHGLASMVQGQRTGHIYIGMKKTIGPSAIHTI ICQYTVRGt)ETRRLYQEP -QDYFSIH3L

. . . . . . . . . . . . ●

r-tqLmtwfqfnqtraanRtylywhqrdnrtlimlnkyYnltm7crrPqNKtVlp7tiMSqlvFHS??
RMMETQTSTWFGFNGTWEN-TYIYWHGRDNRTIISLNKY-NLSLHCKR-G--I-KQIHL--GHV---HY
RMHETQTSTWFGFNGTMEN-TYIYWHGKDNRTIISLNNF-NLTMHCKR-G--T-LPITF--GFK--- . .
RMMETQPSTWUFNGTWEN-TYIYWHGRDNRTIISLNKY-NLTI1.CRR-E--T-VPITL--GRR--- . .
WMETQTSTWFGFNGTmEN-TYIYWHGRDNRTIISLNKF-NLTVHCKR-G--T-VPITL--GLV--- ,.
RHHETQTSTWFGFNGTWEN-TYIYWHGRDNRTIISLNKY-NLTMRCKR-G--T-LPITL--GLV--- . .
RUMETQTS~FGFNGTMEN-TYIYWGMDNRTIISLNKY-NLTHHCKR-G--T-VPITL--GRR--- . .
~HETQTS~FGFNGTWEN-TYIYWHGRDNRTIISLNKY-NLSIHCKR-G--T-VPITL--GLV--- . .
Rk414ETQTSTNFGFNGTRAEN-TYIYWHGaDNRTI ISLNKY-NLTMKCRR-G--T-LPVTI--GLV--- . .
RM~TQTSTWFRFNGTWEN-TYIYWHGRDNRTIISLNKH-NLTMKCRR-G--T-LPVTI--ALV--- . .
RHMETQTS~FGFNGTWEN-TYIYWHGRDNRTIISLNKY-NLTHKCRR-G--T-LPVTI--GLV--- .,
RWET9TSTWFGFNGTWEN-TYIYWHSKDKRTIISLNKY-NLTHKCRR-G--T-LPVTI--GLV--- .,
RMMETQTSTWFGFNCTRAEN-TYIYWHGKSNRTI ISLNKY-NLT14RCRR-E--T-LPVTI--GLV--- ,.
RMMETQTSTWFGFNGTRAEN-TYIYWHGRSNRTI ISLNKY-NLTHRCRR-G--T-LPVTI --GLV -----
SIRDPDKLGAGLRETGQlfPR-KGPSNIPGIKEVQKISQAY-QNl4EKVOI

● ✎✎✎ ●

qpl?N7rPkQAHCwF?G?WkmA7qEVKqTlvkHPRYtGtnd?t?kInftaP~q?DPEVtfWTNCNGEf
QPI. -KR-R----K-KDK-KD-HLAK-R-TND----R-TND. TRN-SFAA-GKGS----FY--------F
QPVI-KK-R ----W-E-Q-KE-MQ---lAKAK ----K-NttSRTEN-KFKA-GRGS----SY--------S
QKII-KK-R----N-K-E-HQ-QQ---Q-LTND---K-TND. TNK-NFTA-EKDS---, ,\Y--------F
QPI .-RR-R ----W-K-E-KE-HK---MKMK----K-TND, TEK-RFIA-GERS----FY--------F

OPI.-TR-lt ----R-G-R-RE-HQ---LVQVK----K-IND. TGK-NFTK-GAGS----FF--------F’
RIJVY-KK-G----W-Q-N-M14MQ4---Q-ITND---G-TND. TGK-NFTK-GIGS----FY--------F
QPI. -TR-ll---- W-K-K-RF.-MQ---Q-LIK ----K-TND.TKN-NFTK-GltGS----FY--------F

QP I ,-uM-K---- H-G-R-KD-IK---IVKVT----T-TNN, TDK-NLTA-GGG.----TF--------k’
QPV.-EII-K ----R-G-N-KE-lK---lV KVT----T-TNN. SI)K-NLTA-RGG. ----TF--------F

QP1.-DR-K ----W-(1-K-KD-IK---IVKVK ----T-TNN.TDK-NLTA-GGG. ----TF--------I’

QIII,-DM-K ----H-E-N-1(15-lK---lVKVT----T-TNN, TDK-NI,TA-GGG, ----FF--------F
QPI , -ER-K ---+.E-s.KK.lQ---E- LVK----T-TN[],TNLTALTA -ACG.----TF ------ ‘-F

QPI.-ER-K ----W-G-K-KK-lQ---LVKVK-- --T .TNK, TI?Q-KLTA-GGG, ----FI’--------F

203
258
240
249
252
258
247
249
266
267
264
264
3C5

270
200

269
320
316
317

320
326
315
317
334
315
332
332
333
130
329

311

396
386
386
Jau
J94
3U4
3115
4ot
40?
199

199
400
405
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HIWSIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVNM251

SIVMM142

SIVNM239

SIVNNE

SIVSM14H4

SIVSM14PBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

H1V21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVNM251

SIVM14142

SIVNM239

SIVMNE

s IVSNMH4

SIVSFIMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

}IIV21SY

IIIV2ST

HIV2BEN

NIV2D194

MIV2GI11

SIVMq251

SIVMq142

sIVMq239

S[VM.VE

S:VSMMI14

$IVSMMPNJ

CONSENSUS

}lIVlRf3D

IIIV2N111Z

I11V21SY

I11V2ST

IIIV2BCN

IIIVZD194

IIIV2(;W1

51VHM2’JI

!llvMM14J

!;IVMMY19

‘; I VHNK

‘i I V!,M?4114

.; IV!i MM1’11.l

. . . . ● ● ✍✍✍

LYC?M?WFLNWvEnr????????t???keq??rNYvpChIrQ!.INTWHkVGkNvYLPPReGdLtCnSTVT

---N-T-----I-NK . . . . . . . . . . . . . ..THR--AP-H-K-I-----K--E-S-----E-E-S-N----

---N-T -----V-NR . . . . . . . . . . ..TGQKQR--AP-R-R-I-----R--K-L-----E-E-T-N----

---N-T-----V-N . . . . . . . . . . . ..KTGwH--VP-H-E-I-----K--K-V-----E-E-S-E----

---N-T-----V-NR . . . . . . . . . . ..TNQTQH--VP-H-K-I-----K--K-V-----E-O-T-N----

---N-T-----V-D . . . . . . . . . . . ..KNQTRR--- .-H-K- I-----K--K-V-----E-E-A-E----

---N-T -----V-NK . . . . . . . . . . ..TNQTHG--AP-H-R-I-----K--T-V-----E-E-T-N----

---N-T -----V-NR . . . . . . . . . . ..PNQTQH--AP-H-R-I-----K--K-V-----E-Q-T-N----

---K-N -----V-DRD . . . ..VTTQMKERHRR--VP-H-R-I-----K--K-V-----E-D-T-N----

---K-N -----V-DRS . . . .. LTTQKPKERHKR--VP-H-R-I-----K--K-V-----E-D-T-N----

---K-N -----V-DRN . . . ..TANQKPKEQHKR--VP-H-R-I-----K--K-V-----E-D-T-N----

---K-N-----V-DKNL . ..MTTQKPQERHKR--VP-H-R-I-----K--R-V-----E-D-T-N----

----K-N -----V-DRDQKGGR~QQ~KEmKK--VP-H-R-I-----K--K-V-----E-D-T-N----

---K-N ----- V-NI.QNGSRWTSQNQKERQRR--VP-H-R-I-----K--K-v-----E-D-T-N----

. . . . . .

SiIAnIdw?dqnq??TnITCSAEv-LYRLELGDYKLvElTPIqfAPT?vkRY?????8RnkRGVfVUF

-I --N-DWQNNNQ, . -N--F---V-------------V-I---GF---KEK--SS.AHG-HT---F----

-1--N-D. .AGDQ. .-N--F---A-------------V-I---GF---SVH --Ss.AHQ-HT---F----

-I--N-D.VDGDNR.-N--FW--V-------------V-V---GF---AEK--SS.APG-HK---L----

-I--N-D.GGENQ. .-N--F---V-------------I-V---GF---PVK--S9 .APV-NK---F----
-1 --N-D. IDKNRTH-N--F---V-------------I-I---GF---DQR--SS.TPV-NK---F----
-I--N-D.SDGNQ. .-N--F---V--,----------I-v---PF---KEK--SS .APv-NK---F----

-I--N-D.VNSNQ. .-N--F---V-------------I-V---GF---REK--SS .APV-NK---F----

-L--N-DWTDGNQ, ,-S--M---V-------------V-I---GL---DVU--TTGGTS-NK---F----

-L--N-NWTDGNQ. m-S--H---V-------------V-l---GL---NVK--TTGGTS-NK---F----
-L--N-DWIDGNQ, . -N-.M-..v --------- ----v-I-- -r,L---DvK --TTGGTs- NK---F--- -

-L--N-DWIDGNQ. . -N--H--v ------------ -v-I---GNvK-TTGGTsTNKTs-NK. .-F----

-L--E-DWINSNE. .-N--M---V-------------I-I---GL---SVR--TTTGAS-NK---F----

-L--E-DWINGNE. .-N--M---V-------------V-I---AF---SVK--TTTUS-NK---F----

KFLaTAGrAMqaaSlTlnAQSRTLlaGIV-LLDWKRWElLRLT~tKNW?RVtAIEKYLkd
----A---G~-G~- L-vs------~-- --------------- -L-------T----A -.T . . . ..-QD

..-+..-;u-;u. L.Ls . . . . ..~-_ . . . . . . . . . . . . . . .+-------T--- .A-.T.--..-KD

---- ---A--GU-L-LS------FR------------------M-------T----A--T------ADT

---- ---A--GU-L-l,S------U------------------M-------T----A--T------KDT

---- ---S--GAR-L-LS------U------------------M-------T----A--T------KHA

---- ---S--GGA-l.-l,S------M------------------M-------T----A--T------KDA

---- ---S--GM-L-LS------M------------------M-------T----A--T------KllA
-.--A.--GM-GM -14-[,T--, ..-1A -------- ----------L-- -----T----T-- T------KII

..--A..-GAAGAA. L.vT----.-LA--- --------------- [,-------T--.-T- -s---...K[)

---- ---S--GM-L-l,T------M------------------L-------T----T--T------MDA

---- ---S--GAA-L-LT------IA ------ ------------L-------KD---T--T’------KDA

---- ---S--GM-V-l,S------[A-----------,.------1,-------T----T--T------KDA
---- A---S--SAA-V-l.S------lA------------------L-------A----T--T------KD

● ● ✎✎✎ ✎✎✎ ✎✎✎

QAq1,NnWCCAFRQVCllTtVPw7NdmLtPdWrlNmTWQEWE?kv? fLEaNI?qnLEaAQIQOEKNmYtl,QKli

--R--S---- -------T--WJ-DS-A-D-D-I4 ------KQVRY--A--3::Q--Q--1 -----t4------

--Q--s -----------9--NV-DT-T-D-N-M ------QKVRY--A--SQQ--Q--I. ----M ------

--M--S-----------T--W-DT-T-E-N-M------llKIRF--A--SES--Q--I-----M------

--Q--S -----------T--W-DT-T-D-N-M------QRtMN--A--SKS--Q--l -----M ------

-- --!l-----------T--~-DS-9-l)-K-M------KOVRY--A--9Q9--E-- [-----M ------u
.,-Q--n -----------T--W-l)9-T-O-N-M------KMVllY--A--9QS--Q--l -----M ------
.-Q-.S -----------T--w-lI9-g-~-N-M------KQVRY--A--SQS--Q--l -----M ------

--(J--A ---------- -T .-HP-A9-T-D-N-l)------NKVTAl,--K--TAl,--E-- l -----M ------

--Q--A- ----------T--WI)-A!I-T 1)-N-K------MKAITAI,A--TAI,--E-- l -----M ------

- o--A M- ---------~’-.Wl’.A!)--- M-N-E ---- --IIMF!)I--F!--I’AI,.-I! - -l ---.-M -----

--u A.. -- . . ..-- I’--WI1 AN T N N.K----I IMVIKF--K-M1’KI,--K -1 .---M . .
..” .,;.. -.-.,, . . .l’.-WlI;I~’V-V N N-M- -.. IIQVI)F--A--QI,IR-- R-I-.. -- M---- .
..~...$; . . -~ .1111 l]”l’I’. NN.M A- -KQVNl~.-A- rfJ7--l,l-..l .--..I’ .

385

451

444

443

446

449

442

443

466

461

464

466

470

474

44(i

510

509

51D

512

517

508

509

534

535

532

534

539

542

515

508

579

500

502

50’1

5’10

579

604

6D!J

6D2

G04

60U

bl~

!)Ul
65U

649

650

652

65”1

b4n

h49

1114

1,19

1, l.’

1,14

1, Ill

19II ;
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HIV2/SIV ENV

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIV14M251

SIVMH142

SIVMF1239

SIVMNE

SIVS14t4H4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVM14239

SIVMNE

SIVSM14H4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

IIIV2N[HZ

HIV2fSY

IIIV2ST

H1V2BEN

lI[v2D194

SIVHH239

SIVMNE

S[VSMMH4

S1VSt4HPt)J

/early stop

NSWDvfgNWfDltSWikYIOYGvylvvqvi ?LRlvIYivQmL?rlRkGYRPVFSSPP?y?Qqihihkd??

----IFG--F-LT--VK-----VLIIVAVIA--IV--W-H-SRL-K----------GYI -QIHIHKDRG

----VFT--L-FT--VR-----VYWGIVA--IV--IV-M-SRL-K----------GYI-QIHIHKDQE

----VFG--F-LT--IK ----- VHIWGIVA--IV--M-SRLRK-GYI--------GYI-QIHIHKDWE

----VFG--F-LT--IK ----- VYIWGIIV--IV--M-SRLRK-AYF--------AYF-QIHIHKDRE

----ILG--F-LT--VVHIWGIVHIWGI IA--IA--L-SRFRK-GYL--------GYL-QIHIHKDRG

----VFG--F-LT--IK-----VYIWGIIG--IA--IV-L-SRL-K----------GYL-QIHIHTDRG

----VFG--F-LT--IK ----- VYIWGVIV--IA--IL-SRLRK-GYL--------GYL-QIHIHTDRG

----VFG--F-LA--IIYVWGVILVIVVIL--IV-- IV-14-A:(L-Q----------SYF-*

----VFG--F-LT--IIYIIVGVILIIVVIL--IV-- IV-Ff-ARL-Q----------SYF-*

----VFG--F-LA--IK ----- VYIWGVIL--IV--IM-AKLKQ-SYF--------SYF-QTHIQODPA

----VFG--F-LA--IR ----- VYIWGVIL--IV--IV-M-AKL-Q----------SYF-XTHIRQDQA

----IFG--F-LT--IR-----VLIVLGVIG--IV--W-H-ARL-Q----------AYV-QIPIHKGQE

----IFG--F-LT--IK -----VLIVLGVIG--IV--W-M-ARL-Q----------AYV-QIPIQTGQE

<- tat cds ●

cfpt?eqceedtq?7qq7?supw7i ?yihfllrqlirllc?ly??crdll ar?7t?lq7itq?l????7??

QPANEETEEDGGSNGGDRYWPWPIAYIHFLIRQLIRLLTRLYSICRDLLSRSFLTLOLIYQNL. . . . . . .
QPAREETEEDVGSNGGDRSWPWPIAYIHFLIRLLIRLLTGLYNICRDLLSRISPILQPIFQSLQRALTAI

QPDREETEEDvGNDvGSRSWPWPIEYIHFLIRLLIRLLTRLYNSCRDLLSRo . ..LYLILOPL. . . . . . .

QPAREETEEDVGNSvGDNwPWPIRYIHFLIRQLIRLLNRLYNICRDLLSRSFQTLQLISQSLRRALTAV
QPANEGTEEDVGGDSGYDLWPWPINYVQFLIHLLTRLLIGLYNICRDLLSKNSPTRRLISQSL. . ..TAI

QPANEETEEDAGDOSGFGLwPwPLNYIQFLIHLLTRLLTGLYNSCRGLLSKNSPTRRLISQSL. . ..TAI

QPANEGTEEDDRDDDGYDL*

LPTREGKERDGGEGGGNSSWPWQIEYIHFLIRQLIRLLWLFSNCRTLLSRVYQILQPlLQRLSATLQRI

LPTKEGTEGDGGGSGGNSSWPWQIEYIHFLIRQLIRLLTWLFSNCRTLLSRAYQILQPIFQRFSTTLQRT

PPTKEGEEGDGGDRGGSRSWPWQIEYIHFLIRQLIRLL~LFSSCRDWLLRSYQILQPVLQSLSTTLQRV

LPTKEGEEGDGGGRGGNRSWPWQIEYIHFLIRQLIRLLTWLFSSCRDWLLRNCQTLQPVLQSLSRTLQRA

n-f ->

<- COV cd-
●

r??lrt?taylqyq??wiqeatqa?? r?7ratla7aur71w0717r7qrqi la7prrirqq?e1711*

RDNLRLRTAFLQYG VEWIQEAFQAAARATRETIAGACRGLWRVLERIGRGI LAVPRRIRQGAEIALL-

RDlfLRLKAAYLQYGCEWIQEAFQA~RTTRETlAGAGRDLWRALQR1GRGIMVPRRIRQGAEM1,l,-

RDWLRLKAAYl,QYGCEW[QEAFQAMNVTRETLTSAGRSLWGALGRIGRG1 LAVPRRIRQGAE [ALL-

RDWLRFNTAYLQYGCEWIQEAFRAFARATGETLTNAWRGFWGTLGQ1GRGl LAVPRRIRQGAH lALL-

RDWLRLMAQLQYGCEWIQEAFQAl'AllTTRETMGAWCWLWEAARRIGRGI LAVPllRIRQGAEIA1.L-

RDWLl!LKAAYLQYGCF.WIQEAFRAFARTAl!I;r lfl~:AWkG[,CPAAQRIGRG1 l.AVPRRIRQGAEIAl.1>-

REVl,RTEl,TY[,QYGWSYFHEAVQAwRSATRTMGAWGD[.WETl,RRGGRWI1AIPRRIRQGLELTLL-

REVLRTELTYl.QYCWSYFQEAVQVAWRSATKTlAGAWGD1.WETl.GRVCRW1 LA IPRRIRQCl,ELT1,L-

NKV1l4IR1AYLQYGWRYFQEAVQAWWK[,hHKTlASAWG[)IWETl,(;RVGRGIl.AIPMR [RQGLEl,TLI,-

REVIRVQIAYl,QYGWRYl,QKAAQAwKFVRF;TlASAWRDl,WKl'1,GRVGRGI lAIPNRIRQ(;l,ELT[,[,-

645

728

719

720

722

727

710

719

735

736

742

744

74B

752

689

791

709

779

792

793

784

‘;30

012

014

018

022

736

B5E

056

H46

859

.960

fl!)l

0“19

HU1

HH5

MH9

11.93
MAY 01



HIVUW ENV

Information clans. mcratcha= (0.8 or groator) ● ro lndlcated by ● ***.

I
. . .

# i
m*, *m. *. ******m ● * ●m# **.* ●

CONSENSUS M?c??nqLllaill?ma?liyC?qyVWFYGvPaUrNAtiPLfCaTkNRDTWT?QClPDNdDY?ElalN

HIV2SIVENV M.X. .XXLX-XX-”X-XXXXXCXX-VTVFYG-PXW-NA” ‘PL-CXT.NRDTWGTXQCXPDNXDY”E-X-N

111A F I KSIID DII
VWG w v RTVVE EVV

LL S Y LN NLL

MM T MQ QM14

FP FK x
w WR R
Y Yli H
c Cs s

T T

. . . . . t it
● ******m8mmmmm*m* ● ******9********** ● **

CONSENSUS vTEaFDAW7NtVToQAl.DW?LFETSIKPCVKLtPLCvaM?C7t???nktot?7?q7t????7???77?

HIV2SIVENV ‘TE.FDAW-NXVT-QA.”DVW”LFETSIKPCVKL*PLC” “14-C . . . . . . . . . .. o . . . . . . . . . . . . . . .

I AD EIDD s IA D DD

VGE QVEE T VG E EE
SN N SN NN
T Q TQ QQ
P K PK KK

R R RR

H H HH

s s Ss

T T TT

r “#- s
. . . . . .

i
CONSENSUS ?t???tttt??tt??????inatn~i ??dnCtGL7?E7m77C7FnHtGL7rDkkk?YnatUYa7DlvCa

IIIV2SIVENV . . . ..XX-.X . . , . ,. X..”x -“.x.xX. ‘.C”GLXXEXX-XC.FXH”GL.XD-X”XY- ‘“WYXXD-XC.

A D I DDD DD A IO D D K K DDA 1

G E V EEE NE G VE C E R R CCC v

s N NN NS LN NNENS L

T Q QQ QT MQ QQQQT M

P K KK KP K KK KP

R RR R R RR R

H NH H H H II H

s Ss s s Ss s

T TT T T TT T

. . . # #. .
0 t s

. . . . . .
.@” i

99*mm** ●m****.*m***mm.. ● m ●

CONSENSUS 777N7t7777mrCYmnhCNTmvlqEmCDMhYW13al rfRYCAPPGyaLLRCNDtNYnOF?IlnCmKWas#C

H1V2SIVZNV ,. .NX”. ,,, ..CYCNTCIT. .I.EXCDK”YUD” ““- RYCAPPG-XLLUCND”NYXGFXP.C.KVVX. .C

D I DD S1 D D AIKI r ~ 09AS
E VILE TV E c OVRV w T ETGT

N LNN N N SL L Y N s

Q HQ’9 Q Q TH M Q T

K UK u K PF x P
M RR H R w R
II 1111 II II Y II
s S9 s s c s
T TT T T T

62

67

109

113

153

167

214

220

11.94
MAY 91



. . . . . . . . . . . .
I

****.**.***,*** 8************** ● ☛☛✎☛☛☛☛☛

CONSENSUS TRMMETQcSTWfqFNGTWENRTYIYWHqrdNRTIISLNkyYNLtm?CrRPqNKtVlpit ?mSqlvFHS?

HIV2SIVENV TRMMETQ- STW.XFNGTRAENRTYIYWHX- - NRTIISLN- -YNL-”XC”RPXNKXVXX-XX-S-XXFHS .

AI KD DF S1 K 11A

GV RE EW TV R VVG

SL N NY L L

TM Q QH M M

PF K K

w R R

Y H H

c s s

T T

@ . . . #
● ✎☛☛☛✎☛☛☛☛☛✎☛

CONSENSUS ?qpl?N?rP?QAWCwF?G7WkmAl?EVKqTlvkHPRY?Gt?tndt?k ln?tapq?qsDPEVt fMWTNCRG

HIV2SIVENV ..X- .N. -PXUAWCXFXG-WXXA. .EVKXX”HPRYXGXG. .X-X”XXXX-XXXXXX .DPEV” ‘MWTNCRG

KIDK n IK IK DSI AF

RV ER E VR VR ETV GW

EN N LE 1. E N L SY

00 Q HQ MQ Q H T

K K K F P

R R R w

H H H Y

s s s c

T T T

CONSENSUS EfLYC?H7WFLNWvEnr???77?7?? ???kaq?7rNYvpChIrQlINTWHkVGkNvYLPPRoGdLtCnST

NIV2SIVENV EXLYC-M”WFLNW-E . . . . . . . . . . . . . . . . . .“XNY. .C-I-Q- INTWH-VG”N.YLPPR.G-L”C-ST

DD ID DD DK1 KDI ED AD

EE VN RE ERV REV QEGE

NN NN NE NL USN

00 00 QQ QM QT
KK KK K K KP

RR RR R n l\

11 H IIH H II H

55 Ss s s s

TT TT T T T

. . . . . .
● ☛☛☛☛✎✎✌ ● ***********,9 ***.* ****.*

(IONSENSUSVTSl 1An[tlw7(lqn[177Tn1T fSAKvAEl.YRl,Kl,(;[)YK[,vKiTl~ [qfAl~T7vk14Y? /7??ml\nkK(iVfVl,

IILV2SIVENV V’T5-IA”[”, ,XX”-,, T“lTXSAEXAELYR1.K1,C:DYKL.E.TP 1“.APTXX”MY. .. -XXN-” MGV-VI,

t DDl)Dtl IIAI K SS A 1111 1

v EN NE E Vv Gv N TT G EE V

1, N NN SL s NN 1,

M 00 TM T QQ M
MU PF P I(R P

11 M w Ill{ w

II II Y

33

1111 f

c s!! [:

TT TT

HIWSIVENV

281
297

330

362

392

4L4

1[.95
MAY 91



HIV2/SIV ENV

● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛✎☛✎ ● ✎☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛✝✍☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● *******S****** ● *******W*

CONSENSUS GFLGFLaTAGd14g~aS 1T1 sAOSRTLlaGIVOQQQQLLDWKRQQEl LRLTVNGtKNLO ?RVtAI EKYL 522

HIV2SIVENV GFLGFL-TAG”A14” ”XS”T””AQSRTL-XGIVQQQQQLLDWKRQQE- LRLT~G-KNLQ-RV-AIEKYL 549

A AAAIIS I L A AS

G GGGVVT v u GGT

s SSLL L Ss

T TTMM H TT
P PP r PP

m

Y

c

# # . . . . . . ..-
● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛✍☛ ● ☛☛☛☛☛ ● **********W****

CONSENSUS kdQAqLNawGcmROVCHTtwu?Nd8LtPdWnNm~EWE?kv?fLEaNI?qsl.EaAQiQQEKNmYELQ 508

HIV2SLVENV X-QA-LN-WGCAFRQVCHT”VPXXNX-LKP”W”NXTWCEWE ‘---XLEXNI-XXLE”AQ”QQEKNXYELQ 619

DKA s D DD DKID s EI
ERG T E EE ERVE T Qv

NES N NN NE N

QQT Q QQ WQ

K P K UK KK
R R RR RR

H H HH HH
s s 59 Ss

T T TT TT

/early ntop
● ***8* ●******** ●*9***-***

CONSENSUS KLNSWDvfqNUfDltSWlkYIGYGvyivvqvl?LRlvIYlvOmL?rlRkGYUVFSSPP?y?Qqlhlhkd 654

HIV2SIVSNV KLNSWD.. ”NW-D”.SW”.YIQYO-X. ‘-- -.XLR-XIY..Q”L””.R.GYRPVFSSPP- ‘XQ.XXX..X 6EB

11A I IA IK I IIIAII I 11 L AKI K AI DD
WGVVGVR v WGW v WHGRVR GV EE

LS L LS LLL L SLE SL NN

14T 14 MT MHM M TMQ TM
FP F FP

w
PF PF KK

w Ww w w RR

Y YY Y Y HH

c cc c c Ss

TT

c- tat d
CUNSltNSUS ??qPt?Eqtaadqq??qG??nPWqiaYlhFLIrqLlRLLtwLym?cRdlLar??q? lqpl?Q71m771?r loe

NIV2SIVENV XXXPX”F,X. .XXXXXXX(;XXXPWX”XYX-FL1-XLXRLLXXL” ‘X-IIX-LX-, ,..XXXXXQX-. , ,,,, “140

D DK lDD FDIIK 1

K ER v E r. WEVV14 v

U NE LNN YNLL L

Q QO HQg Q14 H H
UK UK KFF F
RR RR nww w

II II II H MYY Y

S9 Ss Scc c

TT TT T

11.96
MAY 91



HIV2/SIV ENV

naf ->

<- rav 1
-****.***

CONSENSUS lRavl Rl?7AywYG? ?wiqEA?qa? ?r?arETlaqAwrdlwa tl?r?GRqIl AiPRRIR~l Elt LL* 766

HIV2SIVENV .R--*RXXX”XLQYGXX--- EAX-XXX-XXXET- .XAXXX. -XXXX-XGRXIXA-PRRIRQGXE- ‘LL* 015
DII A FID K K 1A 11 K I 1A
EVV G WE R R VG VVR v VG
LL S YLN E LS LL E LS
NMT MQ Q MT MM Q MT
F P FK P FF P

w HR NN

Y YH YY

c Cs cc

T

11.97
MAY 91



AGMENV

CONSENSUS H??tli?iqi??IGIgl??stkqqw?TVFYG?P~KNSBVQAFCMTPtTrlWATTNcIPDDHDyTEVPLN

SSVAGHTYO -RYTIITLGIIV---GIVLS.K.WI-----I------S--------T-SL-----C------Y------

sIvAGk4155 -TKFLGIFIVLG---GIGISTKQQWI-----V------S--------T-RL-----C------Y-- ----

sIvAG143 -KLTLL.IGILL---GWLNTRQQW-----V------S--------T-RL-----S------Y------

sIVAGF!677 -GRLLIKILIIA---sIGX .G.NL~-----I.-----T--------N-NM-----C------N------

CONSENSUS ITEpFEAWaDrNPLvaOAqSNIHLNEQT?kPWLSPlCIKM?~ELn??a?????ptttpksT?ta?t

SIVAG14TY0 --- ----G-R---IA--A----------MK-------L----N----NSTWMTTPTTTPKS-. . . . .P
SIVAG14155 --- ----A-R---VA--G----------LK-------L----N----KGSA. .TSTPAT. ..S-.TAGTP
sIvAGn3 --- ----A-R---Vh--G----------LK-------L----S----NSSE. . . ..PTTTPKS-.TASTP

sIVAGM677 A--- ------ - .---VK--E ----------HA-------I----S----NGTA. . . . . . ..TTKA-TTATT

CONSEWSUS t???????tlPCv?nkt??nlqsCn?tiIEkEm?E~NCTFAtiGYvRDqKKn?YSvvWnDaEi?Ck?

SIVAGk4TY0 . . . . . . . . GL--VGPTSGENmS-NASI--R-~D-P-------H---V--Q--NY--W-N-A-IY-KN

SIVAGN1S5 K... .....L--VRNKTDSNLQS-NDTI--UWDWA-U-------U---I--Q--N .--W-N-A-IF-K.

SIVAGM3 TNITASTTTL--VQNKTSTVUS-NETI--K-LNE-P-------M---V--Q--K. --W-N-A-IU-K .
SIVAGM677 T.MT . . ..T--- . . . . . . . ..QN-STEQ--G-NAE-P-------I---Q--V--N. --UT-Y-Q-LV-WN

CONSEWSUS ktns??q#kaCYMIHCWDSVIKEACDKT~DoLRlRYC~AGyALLKCND?DYaGfkpnCsNVSWHCT?
SIVAGMTYO KTNS. .TSKE---------------------Q--L-------Y-------E--N-YKQN-S--------G
S1VAGU155 RSTSHNGTKE---------------------E--L-------Y-------N--A-FKPE-S--------T

SIVAGH3 KGNW. .SNRE---------------------E--L-------F-------Y--A-FKTN-S--------N

SIVAGH677 KTGSEKGSKO---------------------T--V-------Y-------K--R-FAPK-K--------R

CONSEWSUS L?NTTvTTGllNGSysENRTqIWQKh?vsNd?Vlil?NKhYNl.tVtC7RPGNKTVLPVTIWGLVFHSQ

SIVAGHTYO -14---LL--LL----YH----LILF-HRVN-WT-LILF--H ---O-,-T-R- ------------------ --

SIVAGM155 -H---V---LL----YS----Q----HGVS-DS-LILL--H.--T-T-K---------------------

SIVAG143 -I---V---LL----YS----Q----HRVS-DS-LVLF--H---T-T-K---------------------

SIVAGH677 -I---I---IG----RS----E----GGND-DT-IIKL--F---T-R-R---------------------

CONSENSUS kYNtrLrOAWCHFqGnW?GAHkEVkaaiVklpKdryqqtndts?Iy~Rq?GDPE*aNlWFNcmFFYC

SIVPGMTYO K--MK-R------E-N-R--- R--KQKI-ELP-DRYKGTNNTEH-Y-Q-OW----AS-L-----------

SIVAGH155 K--TR-R------O-N-K--- K--QEEI-KLP-ERYQGTNDTNK-F-Q-QF----AA-L-----------

SI VAGM3 R--TR-R------Q-N-R ---K--KNEI-KLP-DRYwTNDTEE-Y-Q-LF----M-L-----------

SIVACM677 K--TR-K------Q-D-K ---K--REE.-KKV-N. L.TEVSIEN-H-R-IN----FA-F -----------

CONSEWSUS KUDWFlNYLNNrTvDadhn?c777kqKq?aPGPCvd3TYVAcHIRaViNDwYTlSkKtYAPPREGH~Ct
SIVAGHTYO -----L----.AyHNFCsNFCs .sKK-GHA----v---- .-y.--I.s--s-.T.K-T-- ---.---Q-R

S[VAGM159 ----- -----L-v-ADHNHCKNNAG-GRs--.-v------C---s-I--w--1-K-T--.---.--g-TL
SIVAGM3 ----- -----R-V-PDHNPCNGTKG-GKA----A------C---S-I--W--L-R-T---------Q-TL
SIVAGM677 ----- -.,---E-AEGTNqTCDKGKP-G.V----V------C---Q-V- -W--V-K-V---------E-NI

CONSENSUS StVTqmtVa lnYN?knrC ?NVTLSPQl.?IWAaELGrYKLVEITPIGFAPTmVRRYTCqhaRqKRVPFVL

sIVAGHFYO -T--GMT-ELN--SKNRT.-------IEs---A---R--------.--..-E---.--GHE-g-------

SIVAGH153 -T--GHT-ELN--NQNRT.-------ICT---A---R--------.-----E------GOE-Q------

sIVAGH3 -T--G14S-ELN--SKNRIET- .----IET---A---R ---------- .---E------GHD-T -------

SIVAGH677 -S--ALY-AID--WKSGP1-------VRS---Y---D------------ -D------PT.-E -------

CONSENSUS GFMFLGUGTWGMtaLTVQS?HLMG1LQQQKNLMV.awQmLKLT1WVKtiLNARVTALEKYL

SIVAGHTYO -----------------SS-----R-----------------EA---M----------------------

SIVAGM155 -----------------TA-----9-----------------GA---M----------------------

SIVAGM3 -----------------T.4-----Q -----------------EA---H ----------------------
SIVAGM677 -----------------TT-----R-----------------EQ---L----------------------

CONSENSUS .DQANLN?WGCAUKQVCllTTVpW?unN7TPdWnNMTWLEWllrQI ??LEqNIT?ql.aaArmQEoKNLDaYQ

sIVAGPITYO E------S-------------E-PWT-H--D-Q--------R--AD--S---GQ-VK-llE--E----A--

sIVAGM155 A------A-------------P-TWN- .--E-N --------K--EG--KQ--KQ-E9-EIA--E----A--
SIVA(;H3 E------A -.-.--..-...-I).vWN-K ..r)-N--..-----}~- -~y-..(TQ--TQ-R~F.-R~--~,------ -

I:VA(;M611 E------’;-------------P..KYN- .--K-lI---- ----11--NA--(QL--QL-KU fJN--J----l,--

61

6a

70

69

68

12D

133

134

133

120

175

195
194

201

laz

241

263

264

269

252

306

333

334

339

322

373

403

404

409

309

4 ;a

q72

474

479

45a

505

541

543

54a

527

514

611

613

610

591

63a

601

692

611(I

()1,(,

11=98
MAY 91



CONSENSUS KLs?WSdFWSWFdfSkWLnilKiGFLv?vgiiGLRllyt7ygCIarvRQGYsPLaPQIHIHpw?kg?PDN

SIVAGMTYO --TS--D-----DF-K--NIL-M---VIVGII---LLYTVYG--VRV----V--S------QVGKGR---

SIVAG14155 --SD--S-----DF-K--NIL-I---AVIGVI---LLYTLYT--ARV----S--S------PW.KGQ---

SIVAG143 --SS--D-----DF-K--NIL-I---DVLGII---LLYTVYS--ARV----S--S------PW.KGQ---

SIVAGt4677 --DD--G-----SL-T--GYV-I---VIVIIL---EAWLWG--RNI----N--- ------S.SAiR---

CONSENSUS ag?pgeGGd?sksk?a7wQkeS?t?sr??nwc??lt?w??r??tWlYNsCLTLLi?lR?AfqYlQYGL?e

SIVAGMTYO ADEPGE--DNSRIKLESW KD-.K.SR, . ..CMQLTAWLTRLNT-L--S-----IQL-K-FQ-L----AE

SIVAGf4155 AGEPEE--RTGKSKSTH*

SIVAGM3 AEGPGE--DKMNSSEPW-KE-GTAE~SNWCKMTNWCSISSI-L--S-----VHL-S-FQ-I----GE

SIVAG14677 GGGQDR--ESSSSKLIRL-EE-STPSRINNWLNFKSCSLRIRT-C--I-----IFI-T-VG-L----QQ

CONSENSUS Lk?aAqa??qalAr?AqnA7?qiwlacRSAYRaiiNSPRRVRQGLE?iLn* 790
SIVAGMTYO -KTG-QEILQT--GV-QN-CHQIWMC-----NIV-----------EI-N- 064
SIVAG143 -KAA-QEAWA--RL-QN-GYQIWlAC-----AII-----------GI-N- 077
SIVAGU677 -QEA-TGlAQA--RA-RE-WGRLGAIV-----AVI-----------KV-G- 854

703

751

751

157

734

755

a14

768

827

004

11.99
MAY 91



~GMENV

Information dense stretches (0.9 or graator) ● ra lndicatod by ● =**.

● ☛☛✎☛☛☛☛✌✎☛☛☛☛☛☛☛ ●☛☛☛ ●☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛ ●☛☛☛☛☛

CONSENSUS H??tli?lgi??IGIgi??ackq+?WFYG?PWKNSnVQAFCMTPtTrlWATTNcIPDDHDyTEVPLN

AGMEW MXXX”X.-X--XIGI-”X- . . ..X””TVFYG”PVNKNS”VQAFCMTP-T- ‘WATTNXIPDDHDxTEWLN

[111 AI I FI I s D DL

Vvw GV V Nv v T E EM
LLLSL Y NN
Mkl141’Pl QQ

F P KK
w RR
Y HH
c Ss

TT

.** ● ☛✍☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛

CONSENSUS ITEpFEAWaDrNPLvaQAgSNIHLWEQT?kP~LSPlCIKM?CV.Ln??a?????ptttpkST7tA?t

AGUEW ITE-FEAW.D.NPL”XQAXSNIHLLFEQT- ‘PCVKLSP”CIKM-CVEL-” -X. . . . . . . . . ..-T. . . . .

A I LK ID DAS A

G v HR VE EGT G

s L N NS s

T M(2QT T

P K KP P

RR

HH

s s

TT

● **W***

CONSENSUS t??7??7?tlPCv?nkt?7nlqsCn?tlIEkEmn?EpUNCTFAtiGYvRDqRKn7YSvvHnDaEl ?Ck?

AGNENV . . . . . . . . ..PC . . . . . . . . . ‘-C-X”XIEXE-X.E-ASNCTFA-AGYXRDXKK” .YS-XWKDXE--C..

EDDD LDA I DI 11 D

QEEE MEG v EV WE
NNN s L NL LL N

OQO T u OH Nt4Q

KKK P K FK
RRR R WR

ilHH H YH

Sss s Cs

TTT T T

●m***m*m***#.*** ● *,*, mm***,**m*mmm*m ● *******

CONSENSUS ktns?7qskaCYHIHCNDSVIKEACDKTYWDaLRlRYCAPAGyALLKCND?DYaGfkpnCsNVSWHCT?

AGMENV ‘-X-.. ‘“- -CY141HCNDSV1KEACDKTYWD” LR-RYCAPAC-ALLKCNDXDYXG”XX”C-NVSWHCTX

KA D ADKD DI F FDD

RG E GERE EV H WEE
SNSN NL Y YNN

TQTQ OH 00
PKPK K KK

RR R RR

HH H HH

Ss s Ss

TT T TT

61

65

120

117

175

166

241

234

11=100
MAY 91



AGMENV

● ☛☛☛☛☛☛☛☛ ●☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛

CONSENSUS L? NTTvTTGllLNGSysENRTq IWQKh?vsNd?Vl il?NKhYNLtVtC?RPGNKNLPVTI-GLVFHSQ

AG) “-WV L-NTT-TTG-XLNGSX-ENRT- IWQKXXX-N--V- ‘X-NK-YNL-V-C-RPGNKTVLPVTIWAGLVFHSQ

III DE D DS II I F SDK

Vvv EQ ENTWV W TER

L L N N LLY N

u M Q Q HMH Q
K K F K
R R w R
H H Y H

s s c s
T T T

● ☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛

CONSENSUS kYNtrLrQAWCHFqGnW7WWkEVkaaiVklpKdryqqtndtm?IyLqRq7GDPEaaNlWFNCQGEFFYC

AGUENV ‘YNX-L”QAWCHF-G”W-GAW-EV-” ‘.v-XXK- .-. --I”L”-I-GDPE”GN”UFNCQGEFFYCEFFYC

u UK EDK K KDK K DIADDDDFKFU I

R RR QWR R RER R EVGEEEEWRW GGV

EWE E NLSWNNNYE Y ss L

COQ Q MTQQQHO TT U

K FPKKK PP F

R WRRR w

H YHHH Y

s Csss c

T TTT

● ☛☛☛☛ ●☛☛☛☛ ☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛☛☛

CONSENSUS KMDWFlNYLNWrTvDadhn?c???kqKq7aPG-rvQRWAcHIRnVlNDwYTlSkKtYAPPREGHLqCt

AGUENV KMDWF-NYLNNXTXD-XX”XX- .-XXK-. ‘PGI :XQRTYVA”HIR-V-NDXYT-S”KXYAPPREGHL”C-

I A D DD AA I DI IK ED
v G E EE GG v EV VR QE
L S N WW SS LN L N
H T Q QQ TT HQ hl Q

P K KK PP FK K

RRR WR R

HHH YH H

Sss Cs s

TTT T T

s**mus* m*mm****mmm***9 ● ***** ● *.***.

CONSENSUS StVTqmtValnYN?knrt 7NVTLSPQle7IWAaELGrYKLVEITPIGFAPT.VRRYTGqhoRqKRVPFVL

AGUENV S“VT--XVX-”YN-””X- .NVTLSPQ- “- IWAXELG-YKLVEITPIGFAPT-VRRYTG- ‘.R-KRVPFVL

S AL ID DKD A [KS D D AD D

? G14 VN ERE G VRT E E GE E

L :iEN S E N SN W

M QQQT Q o TQ Q

KKP K PK K
RR R RR
HH H HH
Ss s Ss
TT T TT

306

304

373

371

430

439

aD5

507

II.101

MAY 4)1



. 9 * . . . ...*.*... . .**.*.******** ● *********** .9m*m*mmm**mmmm *******

CONSENSUS GFLGFLGAAGTAMGMAC aLWQS?HLmGILOOOKNLmveaQOOmLKLTIwGvKNLNARvTALEKyL
AGHEW GFLGFLGMGTAMCMA -- LWOS” HLIJGI LOOOKNLLMVXXOOO- LKLTIWGVKNLNARVTALEKYL

5A K L
TG R n

s E
T o
P

89**** ● ***m* mmm*mmm ● -**9**=

CONSENSUS ●QARLN?NGCAWKQVcHTTVpW?unN?TPdWnNMflM~rOI ??LEgNIT?qLe.AraOEaKNLDaYO

AG?UZW XDQARLN-WGCAWKQVCHTI”JXNX- .N.TP-W-NN~M-.OIXXLE-NITXXLX-A-XOE-KNLDXyO
A FDDD K A KKD

G WE l!E R G RR E
s YNNN s EE W
T Q 00 T 09 0
P K UK P K

R RR R
H HH H
s Ss s
T TT T

.***. m**9mm

CONSENSUS KLs?WS~SWdfSkWLnilKiGFLv?vqiiGLRllyt?ywIarvRwYoPLsPQIHIH~7kq?PDN

AG~W KL--WSXFWSWF--ULXLK--K-GFLX- “X--GLR-X-X ‘- ”CIX--ROGYXPL.POIHIHX. .XX-PDN
DD DI D II I II 11 I F IFA DI K

Et EVE WV WW VWVWC EV R

NN NL N LL L LL LYLYS N E

00 OMQ MM M M M MT O 0
KK KFKF r PK
RR RWR W w R
HH HYHY Y H
Ss Scsc c s
TT TT T

● -mm=

CON9EMSUS aq7rnm~?mkmk?m?uQkmS?t7nr77nwct?lt?w?7r7?tWlYNaCLT.Li7lR?AfqYlOYGL?a
AGWW ‘XXXX-W. -X-X-XXX” .”-S... “X. . ..-X---XXWXYNXCLTLLXXLRLA-XYR-A-XY-OYGLX”

A KDDDD IKDDD I DID I D I IIDII E
G RCEEE VREEE VEVEVEV VVEVV o

E NN N N L E NN LNLNL NL LNLL
00QQo nO QQ MQNQ14Qf4 14Q1414

KKKKF KU F KFK F K F KF
RRRRW RR WRWRWRW RW

HHHHY H 11 Y HYH Y H Y HY

Ssssc Ss c Scs c s c Sc

TTTT TT TT T T

● mmmm 9*mm*m****m

CONSENSUS Lk?aAqo?7qaUr?AqnA77qlw1acRSAYRallNSPRRVRKLE7lLn* 790
AGMSW L-X”A-XXXX”IAXXA- -AXX- ‘XXX.RSAYRX. .NSPRRVROGLEX-LX” E26

KADA Ko Kr I 11 r

RGEG RE RV V w v
ENS EN EL L
00T Q OH H

KP r
R u

H Y
s c

r

514

517

630
646

703
713

755
776

II-102
MAY 91



HIV1 NEF

CONSENSUS1 MGGKWSK?n??gWpavRaMrram?????????????EPUdGVGAvSRD. . . ..LmKHGaiTSSNTaat
HIVIAI -------SSWG-PTV-E--RRA. .............----O----A--- .....-E---AMT----MT
HIVNL43 -------SSVIG-PAV-E--RRA. , . . . . . . . . . . . .----O----V---- . . ..-E---AUN----UN

HI VBRVA -------. .MAG-STV-E--RRAEPARERMRRAEPRA----D----V---- . . ..-E---AAAT---AAT
HIVSC -------RSWG-PTV-E--RKT. . . . . . . . . . . . . .----D----A---- . . ..-E---APAN---PAN
HIVBAL1

HIVJ’RCSF
HIVOYI

HIVSF2

HIVSF162

HIVSF33

HIVHAW
HIVRF
CONSEHSUS2
HIVELI
HIVNDK
HIVUAL
HIVU45S
HIVZ321
SIVCPZ

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVNL43

HIVBRVA
HIVSC
HIVBAL1
HIVJRCSF
HIVOYI

HIVSF2

HIVSF162

H1VSF33

HIVHAN
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVNDK

HIVWAL
HIVU455
HIVZ321

-------SSIW-PAV-K--RRT. . . . . . . . . . . . . .----D----V---- . . ..-E---AAAN---AAN
-------HSVPG-STV-E--RRAEPATDRVRQ. . ..T----V----V---- . . ..-E---AUT----UT

-------CSHKG-PTI-E--KRAEL. . . . ..Q. ..PE----E----A---- . . ..-E---AMT----MT
-------RS14GG-SAI-E--RRAEP. . . . . . . . ..RA----D----V---- . . ..-E---AMT----MT

-------R.MSG-SAV-E--URAEP. . . . . . . . . ..A----D----V---- . . ..-E---AMN----MN
-------SKU.G-PAV-E--K~. . . . . . . . . . . . . .----D----A--- . . . ..-E---AMT----MT
------- CS. .G-PTV-E--KQAEP.. . . . . . . . . . .----D----A---- . . ..-K---AI-----ATN
-------SKMGG-PAV-E--QKA. . . . . . . . . . . . . .----D----A---- . . ..-E---TAAN---AAN

UGqKWSKsa?vqWPaiRmRlR?T?7. . . . . . . . . . . ?ppaa?GVCAvSqD7????L?KhGAitSSntamt
--G----ssIAI--AI.R-O.R-O . . . . . . . . . . . . .NpuD----v-R- . . . ..-E-H--IT--NTAST
-- ----SSLVG--AI-E-I-K . . . . . . . . . . . . . ..DPUD----V-R-.. . ..-E-H--IT--NTASTG

-- ----SSIVG--KI-E-I-R . . . . . . . . . . . . . ..PPTETG ----V-Q-AVSQD-D-C--M--SPUN
-- ----KSRVZ--EV-K-U-E . . . . . . . . . . . . . ..PAAAK----V-Q- . . . . . -D-Y--VT--NTSSTG

N-- -----.. .G--AV-E-I-Q-PP. . . . . . . . . ..APPME----A-Q-. ,...-A-H--IS--NTATN
T-- ----SSLVG--EV-R-I-EA. . . . . . . . . . . . ..PTME---EK-K-. . . ..-ERH--IT-RNTPET

LTR ->
NAdCaWMAq7?EdEavGFPVrPWPLRPHTykaA?DlSHFlKakGGLaGl l?SqkRQdILDLWiyHTQG
--A-A----Q. .-E-EV----T---------YKA-V-L---L-BK---E.LIH-QR--O-----IY----
--.l-A----Q, .-E-ZV----T---------YKA-V-L---L-EK---E-LIH-QR--D-----IY----
--D-A----Q. .-D-IYKA---L---------YKA-V-L---L-EK---E-LIH-09--D-----VY----
-.D.A...-Q. .-E.Ev._..R . . ..-_...yKA.v_L..- L.EQ...LITPREDKISIICGSTTHKAKA

--D-A----Q. .-D-ZV----R---------RSA-I-L---F-KK---E-LIH-QK--D-----VY----
--D-A----Y. .-D-EV----R---------YMA-I-L---L-EK---E-LIY-QK--D-----IY----
--O-A----O. .-D-EV----R---------YKG-L-L---L-EK---E-LIY-QK--D-----VY----
--D-A..--Qm .-E-Ev----R--- ---..-yKA-L-I-- -L.EK---LIWIQRQR-- E-----Iy----

--D-A----Q. .-D-DV----R---------YKA-L-L---L-EK---E-LIY-QK--D-----IH----
--o-A-.--Q. .-D-Ev---.K-. ..-----YHA-L- L---EKEE---E- Lvy-gK--D---- -Iy----

--A-A----Q. . -E-ZE----R---------YKG-L-L---L-EK---E-LIY-PK--E-----VY----

--A-T----QED-D-EV----R---------FKA-V-L---L-EK---D-LVF-QK--D-----VY----

Na?CawlEaqm.EsaaVGFPVRPwPLRPHTyK?AfOLShFLKEKGGLdGLlwSkKRQEILDLNYhTW

-AD-AUL-AQE.-SDE ---------------Y-E-L---H--------E--IW-K-----------N---

-DT-AWL-AQE.-SEE---------------Y-E-V---H--------E--IW-K-----------NO---

-AS-. . . -PPE.-E2E- ---------- ----Y-G-F- --H--------D--VW-P-----------H---
-AS-AWL-AQ. .-EGD---------------Y-A-F---F--------O--lll-Q-----------H---

-PD-AWl,-AQE, -sEE---------------F-G-F---F--------D--Iy-K----------l.Il---

SIVCPZ 'QTUWL-EM. .DNEE----------T----Y-A-F.,--H--------E--VY-RR----------ll---

49

51

51

63

51

51

61

56

55

53

50

51

51

41
51

51

56

51

50

51

115

119

119

131

119

119

129

124

123

121

Ile

119

121

114

120

120

122

119

119

119

11-103

MAY 91



CONSENSUS1
HIVLAI

HIVNL43

HIVBRVA

HIVSC

HIVSAL1

HIVJRCSF
HIVOYI
HIVSF2
HIVSF162
HIVSF33
HIVNAN
HIVRF
CONSENSUS2
HIVELI
HIVNDK
HIVMAL
HIVU455
HIVZ321
SIVCPZ

-- max HIV2/SIV not similarity -- -- LTR NFAT-1 region --
YFPDWQNYTpGPGvRyPLLFGWC~LVPvePekvEEanoqENnsLlHPmslHGtiDpBkEVL?WkFDsrL

--------- ---V-Y--T----Y----P VE-DKV--ANKG--TL-VSLVMD--MR-E-R---E-R--SR-

--------- ---V-Y--T----YP ----VE-DKV--ANKG--TL-VSLVMD--MR-E-R---E-R--SR-

--------- ---V-Y--T----FP ----VE-EKI--ANEG--NL-MSQMMD--MR-Q-R---Q-R--SR-

TSLIGRTTHQ-Q-SDI--C----F----m-EKI--ANEG--NS-L--MSL--UE-P-R---E-R--NR-

--------- ---T-F--T----FP ----VE-EKV--ANEG--NS-FISLIMD--MK-A-K---A-K--SS-

--------- ---V-F--T----FA ----VD-EKV--AWEG--NL-MS9ML4D-P4K-V-K---V-K--SK-

--------- ---I-Y--C----FP ----HD-DQV--ANEG--NL-ISLIMD--MK-V-1(--V-I(--SR-

--------- ---I-Y--T----FP ----VE-EKV--ANEG--NL-MSLM+4E+AE-A-K---V-R--SK-

--------- ---I-Y--T----FP ----VD-DYV--ANAG--NL-14SQ4MD--MK-V-R---V-R--SR-

--------- ---V-F--T----FP ----VE-EKV--ANEG--NL-MSLMME--MK-V-K---V-K--SH-

‘-------- ---V-Y--T----F----VE-D ----- ...--SS-L--ASL--TE-T-R---K-K--SH-P
........-P---T-Y--T----F ----VE-DKV--ATEG--NS-L--ICL--UD-P-K---V-K--SR-
?FPDWqNYTPGPGiRyPLLFGWCfkLVPvdP?EVEEatoqEnNcLLHPicQhC-D?EraVL~kFdS?L
I.---0-------VDY--DTEG-TE---VD-O----DTEG-T-S ----IC-H-ME-P-RQ--K-R-N-R-
1 -..-Q...--..FQY..T . . ..FQ. .-VD-Q..-+TED-C.C- ...MC.Q.HE.P-RQ..H.R.N-R.

Y----Q-------I-F--T----FK---MS-E----ANEG-N-C ----lS-H-ME-A-RE--K-K-D-S-

F----Q-------VDY--ATGG-NK---VD-A----ATGG-N-S ----IC-H-VD-E-KE--M-K-D-T-

F----H-------T-Y--C----FK---VD-R -..-ANTG-N.c- --.Ms-H-~D.D- RE.-~-K-D-s-

F '---Q---T---T-F--C----FK---LTEEQ--QANEGDN-C----IC-H-ME-EDKE--V-R-D-R-

-- NRF --
CONSENSUS1 AfhHmARalHPEyyKdC?

HIVLAI -FH-V--EL---NF-N-*
HIVNL43 -FH-V--EL---NF-N-~
HI VBRVA -FH-M--E[,---NY-N-*

HIVSC -FH-H--DL---DY-D-L

HIVEALl -FH-v--E*

HIVJRCSF -LH-V--EL---DY-D-~

HIVOYI -FR-M--CV---DY-D-~

HIVSF2 -FH-M--EL---DY-D-*

HIVSF162 -FH-M--EL---YY -D-*

HIVSF33 -FR-M--CL---DY-D-~

HIVHAN -FH-K--EL---DY-D-*

HI VW -FH-V--EK---DY-D-*

CONSENSUS2 Al?H?ArlL?HPEfYKdt*

HIVILLI -FE-K-R-M---F--N*

HIVNDK -LE-M-R-L---DC9DC9

IIIVMAL -LR-R-R-Q---DC~DC~

IIIVU435 -LK-R-Y-1,---i)~i)~

IIIVZJ21 -RK-L-R-M---1)~l)~

91VCPZ -LR-I-R-Q---L)~L)~

201
206
20C
21B
207
191
216
211
210
200
205
200
20s
191
204
207
209
203
203
205

la4

1s9

109

201

109

109

199

194

193

191

188

le3

191

leo

190

190

192

189

le9

109

I1*UM
MAY 91



HIV1 Nl?F

Information dons- str,tch.s [0.9 or qroatar) ● ra indicatad by “*”*.

CONSENSUS1 MGGKWSK?s??qWpavRaRMrram????????7????EPUdGVGAvSRD. . . ..LaKHGaiTSSNTaat

CONSENSUS2 --g ----.--v--p-L---lR?T?-. . . . . . . . . . . -ppaa? ------q-7?t7?-7-h-A-c--nt-8-

HIVINEF 14GXKWSK. . ..XW”XR”-””-”” . . . . . . . . . . . . ..X”=XXGVGAXS”D. . . ..LXkXG-X-SS”----
A I K IKKA AA K A A DMAD
G V R VRRG GG R G G EGGGE
s E LEES Ss E
T

s s WSSSM
Q MQQT ‘TT Q T T OTTTQ

P P PP P P KPPPK
RR
HH
Ss
TT

LTR ->
●**m**m**m**** ●**w***m*****m

CONSltNSUSl NAdCaWLEAq??EdEavGFPVrPwPLRPHTykaA?DlSHFlKakGGL-Gll?SqkRMILDLWiyHTW

COWSENSUS2 -a?--ul-a-o.-ao-V----R----------K?-f-L-h-L-EK---d-L-w-kK--E-----VYh---

HIVINEF NXXC . ..E”X. .E-X-XGrPV-PQVPLRPMTX-XA-D”SmF”K- .GGL-G--XSX-RQ-ILDLW” ”-TQG

A DD o DIIFIKK DIXKD lFO
G EE E EVVWVRRCWR E VWE
Sw N N LLYLEE LE YN
TO Q QM14HMQ0 H Q HQ
PK K KF r K

R R Ru w R
H H HY Y H
s s Sc c s
T T T T

-- man HIV2/SIV n-f similarity -- -- LTR NFAT-1 raqlon --
● *mm*m***m**m ● *um9***m

CONSENSUS1 YFPOWQNYT~PCvRyPLtFGKfKLVPvaPmkvE6an.qENntLlHPmslHGtiDpEkEVL?WkFOsrL

CONSENSUS2 ?----q---P--..I----------k---- d-?cv--- t---nNL-10QhOmh--rm?-rds7m---ds7-

IIIVINEF “FPDW.NYT”GPGXR..LXFWC= .LVP. -PX. ,EE. .,,XXLXI!PXXX”GXGDXEXE. ‘VLXW-F..-L

IDA FA FK ID D DDKE K DDD
VlfG Wc WR VU !! EP.RQ R NEE
LNS Ys YE LN N w NN
NOT T a MQ Q Q Uo
FKP P K K K KM
w w R N R KR
‘{ II II II II 1111
c s s s s Ss

T T T T TT

-- NMF --
C(INSF,NSIJ91 A[hiltiltmlliPEyyK,iC? 701
CONSENSUS2 -l?-/-rP(Y--(Y--7~ I 9J
IIIV:NF,F AX-IIXAX”XIIPI!””K-” 197

1) 1) FF 1)
EKNWN
N YY

(1
u
1!

II
:1

1’

49
47
47

115

114

112

104
100

176

11=10s

MAY 91



iIVl NEF

HIV1NEF:64 GFPvrPQVPLRP14T
‘QVPLRHTW is part of a cytotonic T-call opltope,

Kooniq ●t al., J. Immunol. 145:127-135 (1990) ●nd
Culmann ● t al. J. Immunol. 146: 1560-65 (1991).

HIV1NEF:103 RQkILDMaorTQG fFPDWrNYTjGPG

‘YHTQGYFPDWQn can morvo as i cytotoxic T-cell ●pltopm,

●nd “NYTPGPG- is part OK ● cytotoxic T-call ●pitope.

Culmann ● t al, J. Imnunol, 1461 1560-65 [1991).

This fraqrnent takan toqothar with tho following frammnt
la of Intorast ● s A putitivs ‘G” ●ita (Guy ●t al.,
Vlroloqy 176: 413-25, 1990).

This Craqmont containm ● raqion nimllar to a conmorvad Pattern
in HIV2, ‘GIiPDWQm.

HIVlNEFl136 FGWCdpLVP

This fraqvnant 1- part of ● cytotoxic T-coll ●pitopc.
Culmann ●t al. J. Immunol. 1461 1560-65 (1991).
Mutational analysia -- Guy ●t ●l,, Viroloqy 176:413-25,
1990.

This fraqmmnt containa ● raqior ●imllar to a connmrvari pattarn
in HIV2, ‘GWLWKLVPVm .

11.106

MAY 91



HIV2/SIV NEF

CONSENSUS
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

rlIV23T

HIV28EN

HIV2D194

HIV2GH1

SIVM(251

SIVMMP1l
SIVNH142
SIVNNE

SIVSH14H4

SIVSMMPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD
HIV2NIHZ
HIV21SY
HIV2ST

HIV2BEN
HIV2D194

HIV2GH1
SIVMH251
SIVNMP1l

sIVNN142

SIVMNE
sIvsnHH4
SIVSHHPDJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

IIIV2DIIN

lllV2D1911

I11V2GH1

SIVMH751

SIVMMP1l

SIVHM142

SIVMNE

SIVSHM}14

SIVSHMP13J

CONGENSUS

llIV2110D

IIIV2NIHZ

HIV21SY

IIIV2ST

IIIV211KN

llIv711194

I11V2GIII

51V74M2>I

!lIwlwll
!iIvHMl4?

‘: I VMMK

‘:1’J:iMI?l14

:tlv!i14M1’l! I

c- env cds

t4GasqSkkrskp???LrerLLrarqatyq?l? ????qqysqsqagsgkqq?spSCEqq?Y?qG? fmNtPW

--ASG-KKHSRPPRG-QER--UWGACGGYWNRSGGEYSRFQEGSDREQKSP---GRQ-W-DFM-T--

--ASG-KKRSKPNG-QER--QARGETCGGRCNESGGGYLQSHEGSGREQhSP---GQR-OQ-DFV-T--

--ASG-KMRSRPSRG-QER--MRGGACGGLWDESEGGYSQFHEGS~EQKLP---GQR-W-DFU-T--

--ASG-KKRSEPSRG-RER--OTPGEASGGHWDKLGGEYLQSQEGS~GQKSP---GRR-N-DFU-T--

--ASG-KKLSKHSRG-RER--~RGDGYGKQROASGGEYSQFQEESGREQNSP---GQQ-W-EYH-S--

--ASG-KKRSEHSw-RER--WRG=YVKQRNASGGESSQSOEGSGREQKSP---GW-QQ-E$M-T--

--ASG-KKHSKHSQR-RER- -RAHGGGYVQOCNASGGEYSOSQEGSGKGQKSP---GOO-RQ-DFM-T--

--GAI-i~RRSKPfiD-RQK--~RGETYGRL~EWDGSSQS=QXKGLSSR---GQK-NQ-QYH-T--

--GAI-W1.RSKPfiD-RQU--~RGETYGRLUE~DGSS0SUGLGKGLSSR---GOK-NO-OYM-T--

--GAI-KRRSKPPRO-RQR--MGENYGRLFKGVEDGSSOSKGLDKGLSSL---GQK-NQ-EYM-T--

--GAT-KRkSKSPGO-ROR--URGETYGRLWEELEOGYSOSEGSDKGSSLL---GQK-NO-OFM-T--

--GAI-KKQYKR=N-RER--QARGETYGRLWEGLEEGYSOSffiASGKGLSSL---PQK-SE-OYM-T--

--GVT-KKORRRGGN-YER--QARGETYGRLWEGLEGEYSOSQDASGKGLSSL---POK-CE-OFM-T--

LTR ->

rnPA?araKl?YrqQNmDDvDs?Dddlvqvpv?prVPlR?mtyklAlDmShfIKokqGLaGiyYs?rRhr

KD--AEU-NL-RQ--H--V-SD-DD0VRVSVTPK--L-PMTHRL-I-H-HL--TRG--E-HF-SER-HK

RT--AERE-EL-K0--M--V-LD-DDQVGFPVTPR--L-PMTFKL-V-U-HF--EKG--E-LF .SQR-HR

RT--TEKE-ES-R0--U--V-SD-DDLVGVSDTSR--L-AMTYRH-V-M-DL--DKG--E-MY-SER-HR

RA-- .EGE-GS-KQ--H--V-SD-DnLVGVPVTPR--L-EMTYRL-R-M-HL--EKG--E-LY-SDR-RR

RN--TERO-DL-R0--H--V-SD-DDLIGVPVTPR--R-EHTYKL-I-M-HF--EKG--O-UF-SRR-HR

RT--AIGQ-NS-KQ--H--V-SD-DDLVGVPVMPR--L-EMTYKL-I-M-HF--EKG--E-IF-SW-tlR

RT--IEGQ-KL-KQ-+4- -1-SS-DDLVGVPVTPR--L-ANTYKL-V-M-HF--KR. --D-MF-SRD-HR

RN--EEKE-~-~--M--I-EE-DDLVGVSVRPK--L-AMTYKL-I-M-HF--EKG--E-IY-S~-HR

RN--EEKE-~-~--M--I-EE-DDLVGVSVRPK--L-AHTYKL-I-M-HF--CKG--E-IY-S~-HR

RN--EERK-LP-W--I--I-EE-CDLVGIPVEAR--L-THSYKL-I-M-HF--EKG--E-IY-S~-HR

KN--GERE-LA-RK--I --1-EZ-NDLVGVPVRPR--L-I ISYKL-V-M-HF--EKG--IYISEREHKHK

RN--TERA-LG-RQ--M -V-DE-DOLIGVSVHPR--L-AMTYKL-I-M-HF--EKG--E-IY-NER-}iR

RN--TERA-LD-RQ--V--V-SA- ,.LVGCPVSPR--V- 1141’YKL-I-14-HF--EKG--E- IY-SDR-HK

-- man HIV1 NEF nlm~lar~ty --

lLd?yLokomGIlpDWQnyt ?Gpq7RYpm?fGWLWKLvpV7v8?Eaqoda?thyLvhpAQt ●?wODpwGli
I-NIY-?KEE--IA ---NYTII-PGV--PMFF ------VP-DVPQ-GEDTE. THC-VHP--TSKF--PW--
I-DLY-DR . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . , . , ., , . . . . . . . . . . . . . . .
I-DIY-EKEE--IP ---NyTH-LGv--pMFF- - . . ..vp-TvpQ-GEDTE .TLC-HHs--vsRF--pl{.-

V-DIY-EKEE--IG--..NPGV-PKFF-PKFF ------VP-DVPQ-GDDSE.THC-VHP--TSRF--PH--
I-DIY-F,KI:E--IP ---NYTII-PGV--PI4YF ------VS-ELSQ-AEEDEA, NC-VIIP--TSIIII--EII--
I-DLF-KH?E--IP ---NYTII-PGT--IIMYF ------Vp-DISQ-AEEvE.TNC-VHP--TSRY--E}i--

I-l)LY-EKllE--[lJ ---NYTII-PGV--PMCF ------VP-DVSQ-AEDDE.TNY-THP--TSRH--EII--

I-D14Y-EKIIR--IP-- .I)YTS-PG1--PMTF ------ VP-NVSD-AQllDE.RllY-MQP--TSKW--PW--

r-l)MY-l!m. m--IP ---DYTS-PRI--PKTF ------ VP-NVSD-AQEIIE, RIIY-MQP--TSKW--PW--

1-DIY-F,KI!R--1P---- lIIS-PC1- LKHF------ IP-NV!ID-AOCDE.EIIY-VIIP--TSQW--PW--
I-DMY-EKEE--MP ---NYTS-PGP--PKTF ----- -VP-NVSO-AQEGE, ENY-LIIP--TSQH--PW--
I-DHY-EKEE--IP I--NYTS-PGI--PPIHY ------VP-DVSD-AQEDE, TIIC-VIIP--TYQW--PW--

I-DLY-l!KER-- iP---NYTP(lIlp14pF4pF ------W-NV9D-hOEOl?,TllY-MllP--TSQW--PW--
vLvWkF’l)p71.Ay7Ymafi ryl)EEfq?4sqlpalukhkarlkARGip?n?dk ?mtm* 23D

T-V-E--Pl,--YS-}:Al7IRY---FGllKSG[,PEEKWKAH[,K---IPFS* 236

. . . . . . . . . . . . . . .AFTl,Y---FGllNSGLPEKEWKARLIPFSmPFSm 100

T-V-K--PM--NTTFILyLy-- -FGllKsGf4EEDDwKAKLK-.-IpWl* ?56
T-V-N..I~T--FS-KAF[RY---PGYKS(;LPEDEWKARl,K---IPFS9 253
T-V-Q--SH--YN-KAFTl,Y---FGllKSGLPEKEWKAKLK---IPYSE@ 2s’1

T-V-l!--PM--YS-KAFI,,ll---F(;llR%Gl,PEKEWKAKl.K--- [PY5K- 297

T-l,-ll--PT--YD-KAFll,ll---F(illKSGl,PKKEWKAKl.K---Il~YSo 255
V-A-K--PT--YEAYhl{Y{l,F,ASQACQ14KRl,ltlV;tlV;- 241

V-A-K--I’T--YEAYVIIYIY- --F(;%N5(:l,SEEl;Vlllllll,T---l,l,NMAl)Kl(ETl{- 2 r,(]

V-A-K --PT--YEAYIIIYIY --F(;:;KZ(;l*EKKVi(lllllA---l,l,l[HAl)llKl1T2- )1!2

V-V-K-. l~’I’-- tl’.t’AYlllY-- -I:I;::K:;(;I,,, ,‘“l!l~l:Vll)ll! l, T---l,l,KMll Kll~fifi - >r, l

V A K .1’1: Y!i-KAl~ll(Y . I .i., K:;(:I,::I; I: I,VMIIIII:l’-. I, I, HWI,l’IIIIK(JAI; . 11)’1

VhK I’K -Y N-. KAl'Vl; n-. --.l,'f::iQ!;l !l,::Kl.l~,VQlll 11,';'-- -1,1, KMAl)KKMI’!; - JI,l

57
70
70
10
70

70

70

70

70

70

70

70

70

70

121

140

140

140

139

140

140

139

140

140

140

140

140

138

103

209

140

209

2oe

209

209

200

209

206

20[1

709

209

20”1

11.[07
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Information dens. stratchas [0.7 or greater) arm indicated by ‘*”*.

<- ● nv cdm
CONSENSUS MGanqSkkrukp7??LrerLLrargatyg?l?????g~sq#qagsgkqq?spSCEqq?Y?qGtfmNtPW 57

HIV2SIVNEF HG-XXSX-X%.XXXXU. -LL--X-XXXXXXXXXXXUXXXXXXXXX-XX"XXSCE- “-YX-G-””N-W 70

A KK EK KA A KD AKK E DFI S

G RR QR RG G RE GRR Q EW T

E ES N SEE NYL

Q QT Q TQO O H

P K P K

R R

H H
s s
T T

LTR ->
● *********

CONSENSUS rnPA?oroKl?YrqQNmDDvDs?Dddlvqvpv?prWlR?mtyklAiDmShfIKok@LmGlyYm?rRhr 121
HIV2SIVNEF ‘XPA.XXXKXXY==ON.DD-DXXO. .X-X- -XX--VPXRXAXD =SAXD=S- ‘IK. ”.GL”G..Y”X.R-. 136

K KKII I IA AK ISFKL L DI DK DIFDDDK
R RRVV V VO GR VTWRM M EV ER EVWEEER

EL LS S LY NL N N LY NN N

Qn MT T 14Fl OH Q QMQQQ

FP P KFKK KKK
w RURR RRR

Y HYHH HHH
c Scss 555

TTT TTT

-- max HIV1 NEF slmllarlty --
m****** m**m*m***

CONSCNnUS iti7yhkamGIlpDWQnyc?G~?RYpm?fGWLWKLvpV7vm?Eaqmdm7thyLvhpAQta7wDDpwGE 103
HIV2SIVNEF ‘L.-”L” . ..DWQ-”WXG XXXRYXXXYGWLWK1.”K1,” ‘V”-”-E. .-X-. .X-LX-.AQXX- .ODX-GE 200

I OIF D IA ID F IA DIAD ADD D I DA KF F
VNVWE w w n VG RVGE GEL E V EG RW W

LY LS LN Y 9 NLSN N L NS EY Y
M MT Ha T Q14TQ Q M QT OH H

P FM PKPKK F KP
Hli RRR WR
YH HHH YH
Cs Sss Cs

T TTT r

CONSENSUS vlivWkFl)p?l,Ay?YoaflryPEEfq7ksqlpa7awkar1kARGip7m7,lk7ot !- 230
H1V2SIVNEF XI,XW”FD”XLA-”Y” .-XX-PES.”XX” “.-X-----XX* 230

hA FD DAF F X DOAI I(DDIK
RG WE EGW U V EICGV REI!VR
Es YN NSY Y 1, MN L ENNLE
QT 1{0 QT H nQQMQQQPIQ

P K KP F I(K F KKF
NM W RR W RRW
II II Y IIH Y HHY
59 c Ss c Ssc
TT TT TT



AGMNEF

CONSENSUS HG?gnSKpqhkkqlklWraLhktr?tryqLLaDPLIGqSST?QEECdKaL7kSlirKrnG7MTpmqRrLQ
SIVAG14TY0 --SQN--PAHKKYSKL-QA-HKTHVTRYG--A-----T---V----D-A-RK-LIR-QN-N--EEE-R--
SIVAG14155 --LGS--PQHXKQLTI-M-HATRHTRYG--A-----Q---L----D-G-RK-LIR-RN-N--PEG-R--

SIVAGP13 --MN--PQHKKQLSL-HA-HKTMTRYG--A-----Q---L----D-A-KE-LIR-RN-K--PEG-K--

sIvAGH677 --SSN--RWQGLLKL-RG-RGKP_DW--S-----Q---V----G-A-KK-W.G- ..-K--PDG-R--

CONSENSUS aGDtwdEWmD?E?EVGFPVtPRVP~QmTYK~VDFSHFLKmKGGLDGIYYtiRRnkILNLYALNEWGII
SIVAGUTYO E--~E--S-D-E------R-------M-------------E----------D--NK-------------
5KVAGM1.55 D--WD--S-E-D------R-------I-------------E----------D--NK-------------

SIVAGH3 E--UWD--S-E-D------R-------H-------------E----------D--NQ-------------
SIVAGH677 E--TFD--D-D-E------Q-------M-------------S----------E--EK-------------

COWSENSUS DDW~wSkGPGIRyPrcFGFCFKLWVdLHEEAatCERHCLvHPAQ~EDPNInHCE?LvWKFDPmMv
SIVAG14TY0 ---N-W-K-----F-KC----------D-----QT------V----*------S---I-V-----H--I
SIVAGM155 ---N-W-K-----Y-RC----------A-----ET------V----LH------W---I-A-----H--V
SIVAGH3 ---N-W-E -----Y-RC----------D-----ET------V----~------N---V-V-----M--V
SIVAGM677 ---Q-Y-P-----Y-RV----------D-----RN------M----ffi------D---V-V-----K--V

CONSFNSUS qYdPnrayftDmh?l?qkrk* 220
SIVAGHTYO Q-D-NREYFT-14HGLV,KRK- 229
SIVAGM155 Q-D-SREYFT-LYSTVGTGN- 230
SIVAGH3 Q-D-NRKYLT-14HDL.GKRK- 229
SIVAGM677 E-R-. .DMF14HEHEAKR”R” 223

65
70
70
70
61

133

140

140

140

137

202
210
210
210
207

1[=109
UAV UC



Information danma scrotchas (.9 or qraatar) ● ra indicated by ●***.

● ☛☛☛☛

CONSENSUS W?gnSKpqhkkqlk!WraLhktr?trygLLaDPLIGqSST?QEECdKaL?kSlirKrnG?MTpaqRrLQ 65

AGUNEF WGXX-SKXX--XXX--L-’L-X-XX” ‘- XLL-DPLIG”SST”QEECXK-L”-S” .XK..G-RITX-XR”LQ 61
D DK DIDADDADF A DI AKKI D DK
E ER EVEGEEGEW G EV GRRV E ER
N NE NLNNNSNYS NL EL N

QQQ QHQ QQ TQ T Q M Qn Q
KK K K KK PK P K F K
RR RRRRR R w R

HH HHHHH H Y H

Ss Sssss s c s
TT T T T’r T T T

●☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛☛ ● ☛☛☛☛☛☛✌☛☛☛✎☛✎✎☛ ● *****.****b***. .**..****

CONSENSUS aGDtwdEWaD?E7EVGFPVrPRVP~QmTYKUVDFSmLKaKGGLDGIYYSdRRnkILNLYALNEWGII 133

AGHNEF “GD-.” EW-D.E"F.VGFPV-PRVPLRQ-TYKLAVDFSHFLK"KGGLDOIYYS-RR- “ILNLYALNEhGII 137

DDFDDDD K I D D DK
E EWE E E E R v E E ER

NY N E L N NE

00 Q n Q Q
KK K

RR R

HH H

Ss s
TT T

●☛☛ ● **m* ● **mm*m**m ***** ● ********** ● ***** ● **W*

CONSENSUS DDWnAuSkGPGIRyPrcFGFCFKL~VdLHEEAgtCERHCLvHPAQ~EDPffiInHGE?LvWKFDPm~v 202

AGNNEF DDW”A-SXGPGIR-P- ‘FGFCFKLVPVXLHE5A. “CERHCL”HPAQ-XEDPDGI .HGC.L.XWKFDPXLA- 207
DF F KI KD II D1 I
Eu W RV R3 Vv EV v
NY YL EN LL N

Q H m MM Q
K r K K

R w R R

w Y H H

s c s s
T T T

CONSENSUS qYdPnrmyftDmh717qkrk* 220
AG, INEF “Y-P.. ‘“”-D” -XX. ..X* 222

ED DIID LF D

QE EVVE KW E

N NLLN Y N

Q Qt4MQ H Q

K KFFK K

R RWR R

II WYYI{ Ii

s SCC9 s

T TT T

ILI1O
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SIVMND PROTEINS

LOCUS SIVMNDGB1 9215 BP 55-RNA

ACCESSION M27470 X15781

FEATURES ‘FROH TOISPAN DESCRIPTION

PEPT 450 1950 1 GAG POLYPROTEIN
LENGTH 503

1 t4GNGNSALLG TDLDKFEKIR LKRGGKKCYR LKHLCNCKGE LDRFGISDKL LETGGGCEKI
61 LSVCWPLYDQ GSDNLKALVG TVCWACIHA GIEIKSTQDA LKKLKVIThK EEKQEDESKN

121 FPVQRDAAGQ YQYTPISPRI IQTWKTVEE KKNKPEVIPL FSALTEGAIS HDLNIMLNAV
101 GDHGGA14QVLKDVINEQAAE WDLTHPG120P AQPGGGLRTP SGSDIAGT?S TVEEQLWW4N

241 UQQNAINVGT IYKSWIILGH NRLVKSHCP1 SITDVRCGPK EAFKDYVDRF YNVMRAEQAS
301 GEVKWWWQaH LLIENAWPEC K~ILRSLGKG ATLEEMLEAC QGVGGPQHKA RLt4AENNRTV
361 VGQSQNFVQG RGPQRGPVRQ PTGRKPICFN CNKEGHVARF FKAPRRKGCW NCGAMDHQKA
421 QCPKPAQGQR VNFLGYGPWG PSKPGNYPAQ EVTPTAPPLE EKPLQKTLST YQKLGRGLRQ
4B1 KHKEEKREED FHSLSTLFQE DQ=

FEATURES FROM TO/SPAN DESCRIPTION

PEPT c 1745 4774 1 POL (NH2-TERFtINUS UNCEitTAIN; AA AT 1745)
LENGTH 1010

1 FFRVWPLGSL QTGELSGTRG DSNSSTIRGE TSAENSEHLS EIRERAGAED EGGEERGGFS
61 FPEYSLSRRP IEEVSVDGVT IRALLDTGAD DTIFNERNIK LKGNNQPKII GGIGGNLIVJK

121 QYDWYVEIR GKGTFGTVLI GPTPIDIIGR WIHEKLGGKL ILAQLSDKIP ITKVKLKPGV

181 DGPRIKGNPL sKEKIVGLGK ICDRLEEEGK ISRVDPGNNY NTPIFAIKKK DKNEWRKLID
241 FRELNKLTQD FHELQLGIPH PAGIKKCKRI ~LDIGDAYF SIPLDPDYRP YTAFWPSVN
301 NQAPGKRYMY NVLPQGWKGS PCIFQGTVAS LLEVFRKNHP TVQLYQYMDD LFVGSDYTAE
361 EHEKAIVELR ALLMTWNLET PEKKYQKEPP FHWMGYELHP DKWKIEKVQL PELAEQPTVN
421 EIQKLVGKLN WAAQLYPGIK TKQLCKLIRG GLNITEKVTU TEEARLEYEQ NKEILAEEQE
401 GSYYDPNKEL YVRFQKTTGG DISFQNKQGN KVLRAGltYGK QKTAHSNDL14 KLAGATQKVG

541 BUIVIWGFV PKMQIPTTRE IWBNiWHEYW QCTWIPEVEF ISTPMLEREW YSLSPEPLEG
601 VETYYVDGAA NRDSKHGKAG YITDRGFQRV EEYLNTTNQQ TELHAVKML EDsGsYVNIV
661 TDSQYWGIL ASRPTETDHP IVKEIIELHK GKEKIYLSWL PAHKGIGGNE QIDKLVSSGI
721 RKVLFLQNIE PAQEENEKYH SNEAQLREKF HLPALVAKQI VQSCSKCCHH GEPIKGQTDA
781 SLGVWQIDCT HLENQIIIVA VHVASGFMKA EVITAETGKK TAEFLLKKA QWPISKLHTD

841 NGPNFTSQEV ET14CWWLGIE HTFGIFYNPQ SQOWENKNK YLKELIEKIR EDCKELKTAV
901 AHATFIHNFK GRGGLGGMTA GERIVNMIN’C ELEYQYQGNQ ISKNLNFKVY FREGRIJQLWK
961 GPGILLWKGE GAWLKYQEE IKIVPRRK~X IIKDYGESGK NSQVNLESV*

FEATURES FROM TO/SPAN DESCRIPTION

PEPT 4720 5246 1 VIF

LENGTH 1’13

1 MERVERIVRL TWKVSSQNIE KWHWLVRRQMAWATANNEEG CWWLYPHFMA YNEWYTCSKV
61 VIIINRDIRL IVRSYWHLQI EVGCLSTYAV SIEAWRPPP FEKEWCTEIT PEVADHLIIIL

121 HFYDCFMDSA VMKAIRGEEV LKVCRFPAGH WQGVLSLQF LCLRVIYGPE ER*

FEATURES FUOM TO/.5PAN DESCRIPTION

PEPT 5227 5541 1 VPR PROTEIN
LENGTH 105

1 14GQKROEQVSEDQGPPREPY NQWLADT14EE IKEEARKIIFP LIILNAVSEY CVQNTGSEEE

61 ACEMFITLMN RAIWVHLAQG CDGTFRERRP QLPPSGFRPR GDRLm

FEATURES FROM 10/bPAN DESCRIPTION
PEPT 3471 5730 1 TAT PROT141N, EXON 2 [FIRSr EXPRESJED EXON)

1950 0037 2 TAT PROTLIN, EXON 3 (AA AT 7951)
LKNGTII 116

1 MEPSGMF,DIIN CPPQDSGQER IDYMQLLEEY YuPLQACENK CWCKKCCFIIC MLcFQKKGLG
61 tRYllVYltKNV PGTNKKIPGS GIN\tRRAID LsFIIRTASNT YTANGQTTEK KKATA*

FEATURES VII(N4 T()/5PAN l)!;!lClllPTION

PItPT 3590 56’11 1 NF,’J PMOTRIN, FXON 2 (F[R5T ~)(lll~~?::::: K)(f)N)

If)\I-l Hlh”l J NKV PltoTltlN, KXUN 1 (AA AT ‘7952)
I. I: NI;TII 10}

I HI, VQEMI, I,:; I, YAl,l,sMKr;Fll NMVltCl,UI.:l’W I,sT(:I,I’TGI,P AEPlllUTAlltJ Nlill NMQ(Jl,ll T

01 II IIAu I, II I: I,I; (; Nl I,KQI I, IIN(; I’IM. .,CQ(;V’I’N I,AI, AEKGI:5S N-
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SIVMND PROTEINS

FEATURES FROH TO IS PAN !IESCRIPTION

PEPT 5661 8126 1 I;NV POLYPROTEIN

LENGTH 822

1 MSTGN~QEL IRRYLVWKI! LYEGKYEVSR SFSYTKFSLL VGIIGKQYVT

61 AKTHLICATD NSSLWVTT’WC IPLLPDYDEV EIPDIKENFT GLIRENQIVY

121 DTILKPCVKI NPYCVKMQ:Q ETENVSATTA KPITTPTTTS TVASSTEIYL
101 VERNHVCRYN IIGLCRDSKE EIVTNFRGDD VKCENNTCYU NHCNESVNTE

241 ILGCVPPGYV ULRYNEI(EJN NKLCSNISAV QCTQHLVATV SSFFGFNGTM
301 DKYRGPEEFH QRKFVYKVPC KYGLXIECHR KGNRSWSTP SATGLLFYHG
361 NCTFKGRWGL ALMSLAKF.LN KLNDSIKVNQ TCKNFTSTGE ENKQNTDKQK
421 IDNYTTSGDR AAEMliKTCQ GENFFCWTR INRAWNDPNE KXWYPYASCQ

401 VGWIYLPPT SGFNNHIRCT HRVTEMYFEN QKIDSNETKH QIKFLPPSET
541 YKLVKIHPIG IAPTDVXRHT LPEHHKEKRG AVILGILGLL SIAGSAMGSV

601 LVTGIVEQQK QLLKLIE~S ELLKLTIWGV KNLQTRLTSL ENYIKDQALL
661 CHTSVEWTNT SITPNWTSET WKEWETRTDY LQQNITEt4LK QAYDREQRNT
721 SWASNFDFTN NVQyLKHGVF LVLGIIGLRI LMLNNTISR FRQGYRPVFS

701 RPDNGEEESN SLELGEHNSE NLKEESLNRS LIEDLTSFAR E“

VFYGVPVWKE

QAWHA14GSML

DVDKMTEEA

DCQKGLLIRC

HKEGELIPID

LEPGKNLKKG

EFAKCIKTLK

IRQIVDDW?4Q
SNQPVAYGAH

SVALTVQSQS

SQWGCSWAQV

YELQKLGDLT

QDCQ9WLYPK

FEATURES FROH TOISPAN DESCRIPTION
PEPT ello 0014 1 NEF

LEWGTH 215

1 PIGSSQSKKRS EANVRYSSAL RQLVGGPVTP DGYKQIESSQ GAEKQSLLRG RAYGTYSEGL
61 DKVQNDPLTK DEKLDLTQQD PEEEEEVGFP V31QVSLRVP SYKDLIDFSH FIKEKGGLGG

121 IYYSRRREEI LDLYAENEWG FEPGWQQYTT GPGTRYPKTF GFLPKLEPVS RAIGDEYAAN
lB1 NHLLHSSQLC PQEDPEGETL KWSGTLILP14 TLQH*

LOCUS SIV14DNS 710 BP SS-DNA
ACCESSION M62883
FEATURES FROH TO/SPAW DESCRIPTION

PIEPT 177 + 436 1 TAT PROTEIN, EXOW 2 (FIRST EXPRCSSED EXON]
ACCESSION r462@04
FEATURES FROM :OISPAW DESCRIPTION

PEPT + 351 441 2 TAT PROTEIN, EXOW 3 (AA AT 352)
LENGTH 117

1 MEPSGKEDHN CLPQDLGQEE IDYKQLLEEY YQPLQACENK CWCKKCCFHC HLCFHKKGLG

61 IRYHVYRKRG PGTNKKIPGG GEEAIRRAID LCFFNRTCSfl THTANGQTTE KKKATA*

ACCESSION H62E@3
FEATURES FROH TOfSPAN DESCRIPTION

PEPT 367 + 436 1 REV PROTEIN, EXON 2 (FIRST EXPRESSED EXON)
ACCESS1ON M620@4

FEATURES FROM T3/SPAN DESCRIPTION
PEPT + 351 571 3 REV PROTEIN, EXON 3 (M AT 353)

LENGTH 97
1 MSTGNVDQEL IRRYLVWKK LYEGLSTCAF STGULPIP QTARQRRRRK QQLRTRRAQL

61 RE1.EGnILtlQ I1,llllGPDQLC QGVANLAME MSESSN*

//

11=112
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VPT

IIIA. W CODING SEQUENCE

E, Cohen et d., J. AIDS 3, 601-S, 1990, have urcovcrcd an orf called T. Consenation of a putative
ribozomal framcshift site, typically %waagtg”, suggws Wt a 17 kD fusion pmtcin could be made: the
first 29 AA msidus of the 107 AA (typically) T productwould come from the w potcin. A summary
of the plential coding scqucmcssand the amino acid alignment follow. A preliminary search of the PIR
dwbasc convmcd to MCC pattcms, using lhc PLSEARCH tool, revealed no obvious protein similarity
or homology.

SEQUENCE
.-------

LAI
HXB2R
HIVNL43

m

Sc

BAL1

J’Rcsl?

JRFL
OKI

SF2

NY5CG

SF162

CDC42

SF33

HAN

RF

ELI
Z2Z6
NDK

WAL

L!455

tat ->
CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNL43

HIVMN

HIVSC

HIVSAL1

H IVJRCSF

HIVJRFL

HIVOYI

H1VSF2

HIVNY5CG

H:VSF162

HIVCDC42

HIVSF33

HIVHAN

}1IVRF

CUNSENSUS2

II IVEL1

II IVZ2Z6

II IVNDK

II IVMAL

II IVU.15!I

NUCL80TIDE m

cOORDINATES LENGTH
-------- --- ------

5412-5731 106

5377-5699 107

5830-6149 106

5045-6167’ 59

541- 075 111

255- 577* 62

5842-6164 107

5141-5469 107

5373-5695- 62

5040-6162 107

583 O-61 OS* 62

Be- 440” 62

Be- 410 101

80- 41O* 59

5296-5619 107

5347-5669 107

S376-5690 107

5033-6155 107

5365-5607 107

5405-5727 107

5276-5600” 62

- intocnal stop
1 now fraqwnt

SHIFT
SEQUENCE
--------

M.PVDPrLEP~HPGSQPktactnCYCKkVLlSLpslfhnKrLrHlLWQEEaEtAtknSmrQsdSS#fsi

-E----R-----------KTACTT----K--L--PSLFHN-S-R-L-----A-T-TKT-SR-SD--SFSI

-E----R-----------KTACTN----K--L--PSLFHN-S-R-L-----A-T-TKS-SE-SD--SFSI

-E----R-----------KTACTN ----K--L--PSLFHD-S-R-L-----A-T-TKS-SE-SD--SFSI

-E----R-----------KTACTT----K--L--PSLFHK-S-R-L-----A-T-TKS-9R-SO--SFST

-D----R---- -------DUCTS ----M--L--PSLFHR-R-L-A-----A-SRKSO-SFSTO--SFST

-E----K -----------KTACTT----K--L--PSLLHN-R-R-L-----A-T-TKS-SR-SD--SFSI

-E----S -----------KTACTN----K--P--PSLFHN-R-R-L-----A-T-TKT-SR-SD--SFST

-E----S-----------KTACTT----K--P--PSLFHN-R-R-L-----A-T-TKS-SR-SD--SFSI

-E----R ----- .----.KTAsNN ----K--P--SSLFHR-R-F-F -----A-T-TKS-SR-9D--SFSI

-E----N -----------RTACNN----K--L--LRVFHK-R-R-L-----A-T-TKS-SG-SD--SFSI

-E----R-----------KTACTN ----M--L--PsLFHs-R-L-A-----A-SRT$D-SFSID--SFSI

-E----R-----------KTACTN ----K--L--PSLFHR-R-L-A-----A-SRT$G-SFSTG--SFST

-E----R ----------- KTACTN----K-.L--pssFRE.s-R.L----- A-T-TKS-SR-SE--SISI

-E----N-----------RTACTR----K--L--PSLLHN-R-R-I -----A-A-TES-SQ-SE--RFSI

-E----R-----,.-----RTPCTN ----K--P--PSLFHR-K-L-L -----A-T-TKS-SR-SD--SFST

-E----R ----------- KTACNN--..K.-L--psRLLN-R- R-L.-...TRT.sRT.sR-sD ..sLF[

MdPvDPNlEpWr,llPGSQPrTaCnkChCKkVLLsLP#lLhnmRLR}llLWQEMET#TkTnSrrnySS7SyT

-D -----L-P-N------R-N-KK-N--K---S--SL-LKQ----L --------A-R-S-RRSG--S-Y-
-O-----1-P-N -----..K-A-NR-ll--K---S--SL-HNE----L--------E-K-F-RRSD--R-Y-
-D-.----L-s-N ------R-A-NK-ll--K---S--Sl.-llNE----L--------A-K-S-RRSG--S-Y.

-D-----L-P-N ------M-P-NR-Y--K---S--NV-llNE----l.--------A-K-S-GQSG--ll-S-
-P.- ----[,.[).K ------T-A-SN-Y--G---A--T[,-SEK----F--------l'-l1-S-ltO$G --N-Y-

10
70

10
70

69

70

69

70

70

69
70

69
69
70
69
70
70

69
‘1o
“1o
“:o
Iu

(1‘)
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Wr

CONSENSUS1

HIVLAI

HIVHXB2R

HIVNL43

HIVNN

HIVSC

HIVBAL1

HIVJRCSF

HIVJRPL

HIVOYI

HIVSF2

HIVNY5CG

HIVSF162

HIVCDC42

HIVSF33

HIVHAN

HIVRF

CONSENSUS2

HIVELI

HIVZ2Z6

HIVNDK
HIV14AL
HIVU455

KAVSstcna?ftnisnSaiSSSaNnSNacvdhS?h?ri?*

----STCNATY’TN.SN-SI ---N-N--SCWH-NH.RI*

----STCNATYTNSSN-SI ---N-N--SCWH-NH.RI*

----STCNATY.NSSN-SI ---N-N--SCWH-NH.RI*

----STCNATFSNSSN-SI ---R-N--SCVIH-IH.RI*

----NTCNATFTNIIN-SI ---S-N--SCWY-IHINIGKY*

----STCNASI’TNISY-RI ---S-N--SCVDH-IH.RI-

----SACNATFTNISN-SI ---R-N--NCWH-TH.RI*

----SACNAIFIHISN-SI ---N-N--SCWH-TH.RI*

----NTCNILFTNISN-SI ---N-N--SCVDH-TL.RI”
----SKCNAIFTNISN-ll ---S-N--SCVDH-TH.RI*

----STCNAPFQSLCGP$C-SNT

----SIFNATSSNISN-SI--- S-N--SCVDH-VH.RIQENIKTKKNR*

----STCHAIFRNSSN-RI ---S-N--SCVDH-IH.RI*
----sTcWIFNNIsN-sN---N-sy~DH~INmKI*KI*

----STCDVIFTNSSN-SI ---S-N--SCVDH-SH .RI”

----SICNAIFRNISN-SI ---S-T--SCVDH-UH.RN*
kAVSstCNaTFaDnSNSSISSanNnSNSCVDHSIh.Ri*
K---ST--A--N-SN------SN-T---------H.-I*
K---.ST--A--T-N-------SS-N---------H.-I*

R ---IP--A--N-SN------SN-N---------H.-I’
R---SI--T--I-NA------NA-N---------Y.-N*

K---N9LJ4SSHLNK-GQ$QGSS$HS-SQSSCGLSSVSN

105

106
107

106
106

111
107
107
107
106
107
09

116
107
106
107
107
106
107
107
107
107
93
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FROTEIN INFORMATION

IIIB. PROTEIN INFORMATION SUMMARY

Information caroms (lC) and information dcmsit.ies(ID), expressed as amino mid equivalents, can
& calculated from @ dasa sets prcscntcd in PART IL th equation for this cakulaticm is discussd in
SmiL!!ml Smith, PNAS 87, 11%122, 1990. In brief, an unv8rkd amino acid residue in an AACC pattern
wiU have 1.0 AA aquivakms of infamation and a wildard will have 0.0 AA aplvalents of information;
variabk but conscrvwl raidw. e.g., Asp and Glu, will have intesmcdiate values, Thus an ID of 0.3

implies thu on LIEavcmg~ a pmein patxem hw 0.3 AA ~uivaknts at every positicm. The IC of a
protein, by this way of thinking, is the numb of ruid#es in h rrmkculG fw an AACC paucm, this
valm must b ccnmtcd fw the nc~ve infosmatkm rmldng from gaps in an alignment. For example,
ti Ma puern buik from 62 myoglobin ~uem%s hm an IC of 68.3 and an ID of 0.45. ~id IDs for

_ ~v~ * ~ pm ~ ~ 0.2-0.3. Obvtily tkse qustntitia ~nd upon the number
of diffam ~uaces involved in lhe computation, Whik this app’otwh is less than ickal, it is clearly
prefwabk In cmr minds to off-the+uff judgments 8b041t“calsuvatim” and “homology.”

Tltephdpalpurpseofthis analysisis tohelpcluifyt ipobknofwhatisartd whatls not
ccmsemed By ccmpring the tition of unvatkd reddm from the consemu sequmm In Part II to M
IDs (c-a), sane measure of tlw consenfaihn ova and above invariance is ~hieva!. [n the case of HIV-lS,
inclusim of the SfV+px ~ucnce in the AACC pattern twtm in tlw miinary consensusleads to a gross
Ulukmtilnatiotl of this diffucnce.

All of the figures that follow arc approximate, txssul as they me UP changing data and averages;
ncvcrtlw~, sane tendencies can lw psovisicmally infernal: i) the smalkr, regulatory p’oteins are the
mm vtiic psueins (a possible exccpdon Mng HIV-1 VPR): Ii) while tke are fewer samples of
~-n~ and, ~i!dly, AGM, thC!:C show remarkable CXtCllt3 of VtiOfl (the AGM S2UtlPleS ~ fu
cast A6icuI cmmlries aIly): iii) W fraction of unvariu! reaiducs~nts, typically, 70% to 85% of the
amal informatkm povided by W dnta seL

. . .

HIV-1

PROTEIN
-------

CAG

POL

VIF
VPR
TAT
REv
VPu
EW
NEF
T orf

HIV-2/SIV

?ROTEIN
-------

GAG

POL

VIF

w%

VPR

l’AT

REV

E NV

NEF

9

saqu9nc9m
---------

19
11
17

10

22
24
19
J1
19
22

9

fi*qUOhmm
.. -- . . . . .

14
15
15
15
1s
16
15
16
14

●ppronlmta
lmqth
.-- . . .

500
1000
190

95
100
115

75

eoo
200
105

appromim4ta
lwnqth
. . . . . .

500
1000

200
110

00
110

90
U15
140

0 unuarimd

ramiduam
--------

340
704

112
67
39
47
30

400
90
39

0 unvarima

rwmidu. m
--------

319
641
105

62
40
19
16

441
“1J

fract ion
(a)

--------

0,68
0.78
0.59
0.71
0.39
0.41
0,40
0.50
0,49
0.37

fract lon

(a)
--------

0,64
0.65
0.53
0.56
0,50
0,10
0,43
0.54
O.J

pat-xc
(b)

------

387
064
136

75
55
61
43

432
123

51

pat-xc
(b)

------

392
704

139
72

4m

53
53

3J4

11>

pat-ID

[c)
------

0.17

0.86
0.70
0.77
0.54
0.56
0.51
0.55
0.62
0.47

pat-ID
[c)

------

0.78
0.77
0,64
0.65
0.47
0.43
0.50
0.64
0.4”1

cliff
(c-al
-. w-.

0.09
0.08
0.11
0,06
0.15
0,15
0.11
0.05
0.13
0.10

dlff

[c-a)
-----

0.14
0.12
0,11
0.09

- 0,03
0,13
0.07
0.10
Oml)
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AG14

PROTEIN
-------

GAG

POL
VIF

vex

TAT

REV

ENV

NEF

t approximate t unvariad fraction pAL-IC

9equenc9s length residues (a) (b)
------- .- ------ ---- - . .- . - ---- -- . . . - -.

5 520 317 Ores: 371

4 1050 642 0.61 773

4 130

91

54

45

4 605

160

830 523 0.63

pat-xo cliff

(c) (c-a)
-- - - -- -- - --

0.73 0.12

0.73 0.12

0.56

0.76

0.55

0.52

0.71 0.08

0,74



HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

IIIC: Analysis Of the HIV-1 V3 Lcmp

Bccausc of its capmity to stlmulatc potent immune rcspcmcs, the HIV- 1 V3 Imp has ha the focus
of intenseintcrmt ovcx the last fcw years. llw V3 loop ls localcd in the third variable domain of the gp120
protein and ls bounded by two cystclne rwiducs capable of forming a disulilde bridge. LOCMCXIin a highly
variable rcglon of gp120, insertions and dclcdons arc frequent, so that the size of lhc V3 loop ranges from
33 to 40 amino acids (most have 35 amino Mid residues), irwluding the cystcincs that form iU boundaries,
The V3 loop is also hewn as lhe principal neutralizing danain (PND), bccausc ~pddcs denvcd from
this rcghn arc able to elicit type-s~itic ncutrallzlng antibodies which can block viral infection in vitro
by bl-king fusion (14), Pcptides from this region arc.also able to serve as epltcrpcsfor both cytomxic T
CCIIS(7, 8) and helper T cells (9, 10), Finally, the PND has &m Impllcatal In dctcrmlnatlon of tropism
(1 1).

DU to t.hcbiologically Interesting features of the V3 loop, this rcglon has often &en included In
PCR amplificadon squcncc studlcs, In the current HIV database there arc approximately 7tX&800 V3
squerwcs, although many of the-sehave not ycI ben rclcascd,

lle Intent of thh suxlon Is to provide analysis of t.hcpotential for variability within tic V3 Imp,
and to present the publlshed V3 loop scqucnccsIn allgnmerm tint frdlltatc comparisons of scqucnccs
obtalncd from different studies, This section Includes:

1, A V3 Imp conscmswsqucncc and amino acid class covering paucm based cmall of the scqucnccs
cu.rTcnllyIn h database.

2, Amino ~ld allgnmcrm of publlshcd V3 loop squcnccs,

3. TM nuclclc xld scqucnccalignments cormpondhg to the amino ncld allgnmcllu of section C2.

4, Amino acid alignments of mu of squcIKM from the same Indlvldual,

5, Histograms showing the distribution of slml.larity ccxnp.ris.onsbc~wecn V3 nuclcotldc scqucnccs.

Rcfcrcrwcs:

1, Palkcr cr al,, PNAS 8S:1932-36 (1988)

2. Ooudsmlt et a/., PNAS 85:4478-82 (1988)

3. Ho UI d., J. Wml. 61:202&28 ( 1987)

4. KcncaJyet al., AIDS Res, Ilwn. Remndrwes S: 1973 (19t79)

5. RuschcUI al,, PNAS 8S:3198-3202 ( 19H8)

6. Javahcrian ei al,, PNAS 86:tt7fi11-72 (1989)

7. Tkkahmhl ef al,, PNAS M: !105-09 (19Wi)

Ii, Washl UI al., Scfence U&l ltf-121 (1989)

9. Palkcr et al., 3, Imwuim1, 142:3612-19 (1989)

10, Hut eI cd., Jfrnmww i, 14S:2677-85 (1990)

I I , Wcstcrvcll e( al,, PNAS M: XB7-101 (1991)
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HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

IIICI. V3 loop consensusand amino mid ulass covering pauem

Tho analysis In this s&tlon Is based on 527 V3 loop amino acid sequencesfrom N, America nnd
Eurcqm. Tho 527 squcmcs include the sequencesshown In the next scctlon (IIIC2), the LnRosa data set
&aRosa et al., Science 249:932-35 (1990)), and many additional squcnccs gnwiously provided prior to
publkatkm by wrlous groups, In particular many V3 squcmcoa wau provided by Steve Wolinsky’s group
at Northwawrn University, Chi~o, Ill., and by Jaap Ooudcmh’s group at the University of Amstcrdnm,
tho NotJMand~, in caseswhcm multlplc Idcnthxl sequences~rcns the V3 loop occurred within a squcnce
set &Ivcd from a single Indlvldual, we Includd only one such -Native squenca in this set of 527
Sqwnccs (see Mtbn IIIC3),

TIM comnsus squcmx shows the most common amino ~ld found In a given position. The
consensusprcaontodhorn Is the samo as the commsus dorlvod by LaRom el al., as well as the consensus
fran all seqwws excluding the MRosa el u/, scL ‘flw gapa included to maintain tlw alignment nm
not show, Inscrtlons In these posllions occw in km than 2% of ti squcmccs (SW section C2 for tnc
consensuswith gaps). Dlredy beneath the consensussqucmeo h frqucncy of the most common amino
=Id found In t given pmltlon Is shown as I pcrcentago.

A modlflcatlon of the amino IXId class covcrlng (AACC) pnttcm, dcscribcd at the Ixginnlng of
scctlon II, was used to generate an AACC Pltcrn for the V3 Iwp, In AACC patterns, lower cose Ieucrs
rcprwant related groups of amino acids. Bccnusa of the cxtcnsivo variability of the V3 loop nnd the
Inrgc volume of sequencesavnllnble In this region, a standardAACC pattern ylclds very little Information
(sea the AACC pattcm gcncrntcd when one consldcrs IfXl% of tlw ruslducsposslblo m a glvcn position
In the allgnmcnL where “X” slgnifics n nonmlatod set of atnlno acids and “g” signifies thnt n gnp CM

mu atI given pltkm), ltIs probable W sqmwe crrw or FCR amplification of biologlcnlly Inuxlvc
mutant vimsas ~count for sane of Iha very ram d unusual amino uids found at a given poslllon In
m allgnme!u of the V3 loop, Consldercble Ilmltntlom on h andrm acid class typlcnlly found at n glt’cn
psltlcm raull when only the most canmcm w d tha unlno dds at thgt posltlrM are considered. An
AACC fmtem waY gcttctatc.dconsldcdng 95% of the total amlrm acids thct cnn occur at a glvcn posltlon,
cxcludlng ram amino wlds thct yield ~ mom dlverganl unlno dd class, Dktly under this pnucm Is the
set of ammo MIds Mat were included to ylcld the cmlno dd class, Ilstcd In otir of their frequency, whll
W most common U the top,

The ‘OIUR’ tip ol tho V3 Ia.)p Is highly conserved, and Is @ictMI to form a typo 11bctn-mm
(Javchoricnetd.,PNAS 86:l176&72 (1989)). Atnong ho 527 sqwnces anelyxd hero, 416 hnvc OPOR
nt tJW tlp (78,9%), ~K)K Is h wand most frqucntly oharvcd, present In 41 squcnccs (7.8%),

0R3Q Is the most cmnmon form found cmong the African Isol,atos.Both (WOK and OPOQ ma predlctcd
suwtumlly to mako a type 1I bctmtum (Wllmot cnd l%orton, J, MoL Biol, 203:221-232 ( 191W)), llcrc are
24 vulnnu of the four amhm KM tlp found In tha 52? sqwnecs IJMI meka up tho N. American/liuropcun
data se~ most of tksa vcriants consme lha typo II beta.tum prodktcd uructuro. TIM tlp of tk loop Is
Impmanl for lho mulnllxing mtlbody and T.cell cpi~ dcscrlbcd In tho Inuuductlon tn this sanlon,
[t may have a functkmcl rob In fuskm (Reed utd, J,Vim/,65:190-194 (1991)) &nd also as s protcasc
clcavagc she (Hattori et d, FEDS Las 2M:4fM2 ( 19W) and Clcments et id., AIDS M, und Ilunmn
Retmvhws 7:3-16 (1991)),
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V3 consensus sequence, N. America and Europe:

g

%

CT RPNNNTR KSI!-IIG PGRAFYTTG EIIGDIRQAHC ~
1(X3879998859393948974 63944675949799 ~6675t32 &8e7534951X198 ~949881 1~9199 3

N4CC pattern for ~ 95% of sequences:

CXRPrrr jrp XaXch PGp X
T NNNTRKSIHIG RA

I ST TAKQGVPMA KV

SRRNL QT

T

R

s

Y

fXj Xgg IgGlc RpAe C
FYTTGEIDIQ H

IHAA--DVNMK Y

Wv I E(2 T R

VF RK R--

L RK

DA

N
H

AACC pattern for 1OO?/Oof sequences:

CXn XX XX Xgg XXg XX XXg XXggggg XgXXXXAXX



HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

H1C2. PepMe Alignments

lTe V3 loop amino acid alignments are divided into three sets: a North American/European SCLimd
lwo smaller Africm se~.

The N. AmericanjEuropean set is alignd with he consensusdescrilxd in detail in section Cl. The
aligned amino acid sequences Lhen begin with V3 sequencesextrwul from HIV envelope sequences
presentedin ParIs I and II of the database. These squcnces are identifiable by the “HIV” prctlx included
in their names, and background information on tie-se isolates can bc found in Part I of the database. The
next two squemces, labeled CANO, wero povided by Chin-Yi Ou’s group at the CDC; these scquencm are
derived from one of the earliest N. American samples, taken from a Canadian airline steward (sometimes
called “pdent Zwo?, ?lIC squence FO Is from an early Isolate and was Idndly provided by H. Guo,
M. Reitz, ard W, Blauncr, NCI, LTCB. Following lhcso squcnws arc 50% consensussequencesderived
from PCR arnplifml sets of squences from lhe same individual. More information on these sequence
can be found in Part 1, and in seztions C4 md C5. TM Epstein Soquenm arc consensussquences from
samples taken from tie brain (B) of spleen (S) of h HIV infected children (Epstein el al., Virology
180: 583-590 (199 1)), The Wolfs sequencegarc consensussequencesfrom a set of chihlrcn infeded by
transfusion from a single donor (Wolfs ef al., PNAS 87: 993842 (1990); the comespcmdingnuclcw.ide
squences for thissetshouldbe available in the near future). The “Edin” sequencesarc consensus$quences
from a cohofl of hemophiliacs fmm Edinburgh, some of whom were infected by a common source (Balfe
et d,, J, Vhf, 64: 622 I+233 (1990) and Simmonds et al., J. Wrol. 64:5840-50)). lTe next sequence
is Ouo.JB.con, a consensusderived from samples collected in 1983 from tie patient BRU (Cluo et al,,
Nufum 349:745-6 (1991)). The final sequencesin his set are consensussquences derived from direct
sequencing of samples taken in 1983 from three patients: BRU (squcnc~ from BRU arc cdld “JB”),
LA1, and DL (Wain-Hobson et al,. Science 2S2:%1+54 (1991)), Thao squenccs have the prefix “W-H”.
For compadson HIVHXB2 and HIVLAI (forrnedy called HIVBRU) V3S are included.

Pmentation of tie lARosa ef al, dam SOL(Science 249: 932-35 (1990)) in LMSdatabase is pend-
ing furtk reevaluation of the squenccs by the aullwrs; lhe nuclcotide sequencesare available through
OcnBmk, wcession numbers M61417-M61661. 71M original data w WISUroviscd (La.Rosa C(af., Science
251: 81 I (1991)), The uncorrected version, as crigirudly provided by the authors, appeared in lhe 1990
compendium (Pges III-54-55); a summary of ho comoctionswas provided in a database mailing tiled
Jan. 1991.

Tho African V3 sequencesarc highly varhblo, and thus did rmt readily align with lho N, Amcr-
icm/European set. Tluxefom lhc rdignmenu of l.ho African squences were gencratti using the PI MA
program described in pans I Md 11of the dalabasc (a PIMA “cluster-score-cut-off” of 25 divi&-d lhc
AfricM sequencesinto tho two groups shown hero), African squcncc alignments arc shown with n 50%
consensussqwnco a~lhc top, and an amino acid class covering (AACC) paucm gcncratd by tic PIMA

program at the bottom (see part 11), Iloth me consensus and tie AACC pnllcm arc based rm scqucnccs
which arc shown here as WCII as w uddiiional eight squcnc~ kindly provided by sovcrul groups prior
10 publicaticm. Mow of Lhosequcncm shown hero originated in Zai.rc, allhough scqucnccs from Ugum.h
(U455), Thrmwda (U.L4), C)abon (I)YI), and Rwanda (SF170) arc also shown. Further inforrrmlion crm-
ccming tho African squcnccs cm be found in parts I and II of the databuo,
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HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

V3 Loop Amino Acid Al~gnment, N. America and Europe:

CONSENSUS

HIVSC

HIVMN

HIVJH32

HIVWMJ12

HIVWMJ22

HIvWMJ32

HIVSF2
HIVRF

HIVBRVA

HIVJRCSF

HIVJRFL

HIVCDC42

HIVHAN

HIVNY5NEW

HIVJFL

HIVADA
HIVSF162

HIVSF33

HIVALA1

HIVBAL1

HI VBAL2

CANOA

CANOB

FO

Epstein.con.Bl

Epstsln.con,Sl

Ep8teln.con.B2

Epstein.con.S2
Epat81n.con.B3

Epateln.conmS3

Wolfa,con,donor

Wolfa,con,l.I

Wolfs,con.2.I

Wolfs.con,2,11
Wolfs.con.3.I

Wo!.fa,con,3,11

Wolfs.conm4.1

Wolfa,con,4.11

Wolfs,con.5.I

Wolfs.con.5,11

Wolfaicon,6.I

Wolfs,con,6,11

Edln.con,V77

Edln.con,V02

Edln.con.VU7

Edln.con,V91

Kdlnmcon,V12

Edln.con,V”14
(;un.con,.Jil

W-11,Cl)rl , 1)1,

W-n. (:orl. tJll
W-It,(-nt\ml,Al

il!VIAl

il!Vll Xl\i’1{

CTRPNNN. .TRKSIHI ..GPGRAFY.TTGEIIGDIRQAHC
------- . . -TR---- ..------- .A--D ----------
----- Y-. .K--R---. .------- .--KN---T ------

----SKT. .--RR---- ,-------.--KQ-A--L -----

-----D1, .A-RR---- .------- .-.-K---N ------

Y---- -- ..V-R-LS- ..------R. -.R----I ------

-----DI. .A-RR---- .------- .-.-K---N ------
------- , .----- Y- . ,------ H,---R------K---
------. ..-----TK ..----VI- .A--Q------K---
------- . . ---R-TM. ,----VY- .---Q------R---

s---- --- ,------ -. ------- ------- ------- --

. . ---- H ..---RVTL. .----VW- .-----L-N ------
------- G, ---- ---- .----- v- .---R-V----L---
--..--- ..---G-A- ..----TL- .AREK ----------
------- . . -----TL D, ,------ ----- ------- ---

------- . , ----- T- ..-------.A--D ----------
--.-.-- .. R-RR-TS ..---KVY- .----------K-Y-

-----IY. .RKGR--- ..------H. --REN-EN ------
------- . ,------- , ,------- -------- --------

------- , .----- N- . ,------- . -------- -------

H---- --, . ------ M K G. ,--- ---,--- -------- --

H---- -- , . ----- N- 0, -------- ---- -------- --
RF------- . --- --- Q N------, ,------- ---- ---

------- , . -SR--?- ..------? .A-ER ----------
------- ..--R--TM. .----VL-. ---7----------
------- . .------- , -------- . -------- --------

------- . ---- G---- . ..---- F .-------- ------

------- #.---Gv-- ,,------- #-- ,D-V --------
------- , .---w ----------- ,--.D-v --------
------- , -------- , -------- ---------------

S---- --.,--R--N- , ,------ F.------------?-
- -- -- - - , . - - - - - N- A N------. ,------- ---- ---
------- , .----- N- . .------- mA--A ----------

s G---- - - , , --- -- - . . -- -- --- ,------ ------- .

s G-- - - - - . . - -- - -- . , - - - -- - - , --- -- - - -- - - - .v
R------- , ,-- ----m .------- .--DR ----------

------- ,, --R--YT. .------H, --DO ----------
------- . . -- - - - - - , , -,. -- - - - ,------- -------

s---- --,,-------.,------- .---D-T --------
-------, -------- . ,------- ,--- 7---?------
------- , , ---G--- , , - - --- - - . -=-D=---------

----s--- . ------- ,.----V-l{. A-------------
------- ,. ---R-Y-, ,-----V- .--EQ---N ------

G. . . . -- .m--ER-s- ..------I .AR-Q ----------
G-- -- -- , , -- -- - P- ,,------1 .K-SO------K---

----S7-, , J-R-?--- .-S-----, -1CVVK--V-K-Y-
. - --- . . , .--l{G---- ,------- cA--N ----------
----- - . . . -- -- - - - , , - - -- - -- .A-------------
.-.--.- ,, --KI{[,S- .I----J41{, A-J4I{----------
.. ------- , , -- ----- , . - ------ . “)-------------
------~ , , ----- R-QN ------”J . ---K-.-NM -----

. . ,. ., .,..,.l~.~l~---.--.-vm .[.K, m-NM -------

-. ----- ,,.. 1411-QI{--.---- -V.-[ -K-, .NM. . .. . .

35

35

35

35

34
34

34

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

34

34

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

35

33

35
35

35

35

35

15
Ii,

“1II

III
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HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

V3 Loop tino Acid Aligu7WIt9, Africa:

Afl con*

HVSF170

HIVZ321
HIVOYI

HIVMAL

HIW455

Afl .MKC*

Af2 . con

HIVELI
HIVZ6
HIVZ2Z6
HIVNDK

HIVCBL4

HIV~l

Af2 .AACC

CTRPNNNTR. .?SIRIGPGQAFYATG? IIGDIRQAHC 35
------- --..K-V------------D--------Y- 35
-M------- .. D--S----R--F---D--:------- 35
-- - - --- - - . .NR-S----R--HT-KQ ---------- 35

G----- --- . .RG-HF-----G-V- .G-V----R-Y- 34

-S--Y-TRKNIRRYS--V-----V--K---------- 37

CXRPXXXrnggrXf rfhjGpXfeXrgggXGXXXpAeC

CTRPNNNTR. .KSIRIGPGQAFYATGDI IGDIRQAHC
M GSYRKNIRRVSLAS RWFTKNA.V KTGK Y
I SITK IRNGYHV KVLHV .E G I E
S YD Q F KQ R

G
K
.

CTRP.YKNTRQRT. ..PIGLGQALYTTR??? ...?IIGQAHC 35
-A--,-Q ------- ..------S-----SRS, ---------- 34
---- . . . .- -- - s-... ------------GRTK. --------- 35
---- . -R-I----- ..S----------KTRS. . . .-----Y- 34

Y--- - -- -- - - -. . . . s ---R-S--- ITGKKKKTGY ------ 30
---- Y ---1-KG-HVGHV-P-R-I---NIKG. .SGN-R---- 40

----DN-I---S-. ..------------IK. ...GD-R--Y- 35
CjRPgXpXXRpXTgggXaGXXpjcYTXrXngggggXIXQAeC
CTRP.YKNTRQRT ...PIGLGQALYTTRIRS ....IIGQAHC

A YNQYI KS HVGSV PRRSI IKGKTKKTGY R Y
DRIGH TTKSN

NSGD

‘The ccmscnsussqucnco srsdsmlno acid elms covering (AACC) pa.tcmO(thefirstw of African sc-
qucnccs(Afl) wasdcrivcd frornatoud of13sequcncu, Elghtof lhcsasqucnccs arrnotycl publishcdso
thoycmnotbo p~cntcd inlhedntnbasc att.hlsllmc. All squcnccs uscdforl JmconscrrsusSqwwcsand
AACCpattcrn ofthcwcondsctof Afrlcnn squcnccsswshown, Lowercase lcttcrs lntho AACCpmtcms
dcsignato umlno~id classcs,orgroupsofrclnlcd nmlnoaclds. For mom hrfonm.lonnboutAACC pul.
lcms, wpart [Ioftha HIVdmabasc, Allgncd dlrcclly bcncuthlho AACC paucm Is thosctofullumino
wlds [oundln aglvcn position In thcalignmcnt. Afl Includcsamlnocdds from thoclghlsqucnccs t.htu
arc not shown as WCIIas tho IIVC that arc. Tho nrnlno acids nro Ilstcd in cwda of their frqucncy, with the
most frequent Ilslcd al the lop.
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s .Sk-m
S2 SGCW
ii3.5Kcc
s3.5m
k77.5xim
VS2 .Sxcu
v87.5ccii
v9:.5xa
b:z.sxcu
m4.sm
Gun.m.JB
U.E.eOn.DL
u.E.ac. .TT
U.u.eon.w
Iizmxx
Er~n

m~r~amcanra . . . . . . ~nmar~~ ?urAAt~TAr~ncT
------- -c ----------------C --G------------------- ---------------------G--------G-C------------------------------

--------- ------ r ------A--------4---------- . . . . .----------..----------------u-A-r---------x-------------------

-------------G---G<--------G---G--------- . . . . . .---------------------------U-C-----W-------------------------
-------- -- ----- ---- - -Cf-----G---- . .-------carom ---------------------- . .------G------G----h --------------------
------------r ------- ------G---+2--x----- . . . ..------------------cG-----ar-A-ar----- ..---ar -------------------

--------------- ---T-G------G<------------ ...G ..------------------------G-AA-Ar----- ..---h --------------------
----------------------------------e------ . . . . .------------------c-----------u-------------------A-----------

------------------------------------~--n. . . . ..-------------T-h-----G--------c--------------------h-----------

-----------------------------G--c---Ac---c... . ..-------------r--A-------------c---------------------c----------
--------c----c ---------------------------- . . . . . .------------------------------G--------------------------------
------ -- - ----- - - -- ---.--- - ------------ - --- . - - - . .--------- ---------- ---- r ------c -------------- ---------- --.----

-------- --------- < -------------cc ------ . . . . . . ;-----------T--G------------G-----C-----A-------G------------
-------- ----- ------- --------- ----------- - - - .c ..------ --------- G -------C------U----G---------------T----------
-------------------- ---------c----e---- . . . . .-----G------A--C-C---G---G--A-A--------------------------------
-----------T -------- ---------------W-C--- . . . ..-----------G------------------G-C----------<------------------
-------- ------------------ --------------- -------------- ---------- .---------- ----- --- -- -------- ---------- ---G A G c

T r----------- ----- -----------.--_--- ---- -u -----. . . . . G --------------- --------G-C ------------------------------G

---------------------- -----G--<---K--G? . . . . ..----------A--T-C--------------G--------------------A-----T-----c

----------------r-r---c--A-cc---c---------- . . . . .------------------c--------A--c- --------A-A --------------------
------------------------------------------ -...-.-------- ------------------ --- ------ -- ---------- ---------- --~ -c G
-------- .-------- ------------------- ----- -.---.--- -- -- ----------- --------- - -- ------ --------------------- -- .A -c G
-------- - -- < ----------------------------c. . . . ..----------A-------------------ffi-------------------------------
-------- - -- <-----------------------A------ . . . ..-----------------------------E--------------------------------
-------- - ------------------ -G ------r---r-r. . . . ..------------------------------c-----------A----------G---------
--------------------------r-G------------- . . . . ..-------------------T-G------A-U-------------------------------

G-------- -------------------- ------- E ---c . . . . . . -------------T-c--------------G--------------------------------
------------------- - ---------------------- . - c------ - - ---------- - ------ --- - -- - --- -- - .--- - ------------- -----. . . . G

G-------- ---------------- - ----- ----------- - - - - - --------- c T G---------- ----- ---- - --------- --------- -------- -- -----

-------------- ---------------G-<--------- . . . . . -----------------<----------- ..<---G --------------------------?

------------------------------c--G-------- . . . . - ------------------------------ . --c---c --------------------------
------------ -G ------------------- -----C--- . . . . ..----<-------r----C--G--------G--------------------------------

------- --- --------- -- - -- - --- --- -G---T ------- . . . .---------------c------------A-c------ L---- -------- ---.---- ----
-------- --- ------------<----?---KA---- . . . ..-----G------------AT-G---G----C--------------------------------

- -- - --- --- - - - - ---- --- - - -- - - .CA . . . . ---- -c ------------AT-G-----A-=--------------------h-----------
----- -- ----- -G---?---+---C-G------?------ ......---?---------------------r--A-=*--X------4-----A-----T-----
----------------------------G-G------------ . . . ..---------------------C--------A<------------------------------
--------------- ------ --- ------------- ----- .-....----- --- ------- ---- --G G------- - .------ -.----- ------- ------. ----

----------------- ---------G-- ----U---- . . . . ..------------ C--------G-----A--U -------------------------------r
---------- ------. ---- -- ---- -.--.-------.-- -. * G. . . . --- - - -- - -- - - ------- - - ------- - - --- - -- - - - ------- - - - ----- - ---- - - -

-----------------------------------C-G-—~ -------- ----------- ------- ---- ------ - . --- ---A A -G---------------

-----------------------------------c-c ---ccamx------------------cr-----r----h------ ..---A---+2---------------
--------------------------------A-<-G---- ------- ------- ---- GT -----~----A ------ ..---A----C ---------------

105
105 ~

105 w

105
105
105
105
105

105
105

105
105

105

105
Los

105
102

102
105

105
lo4

105
102

10s
10s

105
104
108

10B
108



31. ccc- TG=? - . ..- ~n? ?TA~mmA~?ATMTAGGAGAlxTAAGAaAGcAcA17GT 105

msF17c ----<---------------------::. ...-----=--~------------------------------------C--------G---------------T----- 105
W-321 ----TC --------------------- .....-----T---~--------------G--------T------------C--------------------G----<--- 105
IVOYI -----A-----C --------------- ., . . . .-<------~----------~------X--A-----W-A------------------------------ 105
nn4K -- ---A--C---M ------------- . . . -C-C-----CA-T-C--C-----G------C-----A------ ..-GC---G--------------AG----T----- 102
nlu455 ---7-c------r----ra<--k-uuTm---TArE-------r------------------ T-------A-A--------G --------------------- 111

f2.cGn” m~.. .~u. .......cc7AT~~ aruxkcAuAA?u?Ah?A . . . . . . . .. ???h?AAmGGachAGcAcAtTGT

.nii ---G--------. ..--x ----------------i---- ........------------------T----------r------rc--G-Tc-. . . . . . . . . . . .-T-------------------

IwZ6 ------------ - - ------------------------ - ~ - - . - - . ---------------------G- ----------------G--C-. ..AAA . . . . . .-T-------------------

rn2z6 ------------ .----c-----r -------- -c--- .......--T--------T----------G ------ -------A--C--G--=. ...........-T-------------T -----
rmcu ------------ --.------r------<-----G---- ........r-6---------GG----T------------T--c-GG--A——~ (XGGATAC ------------------
~ --C---------TAC ----------T----A--G-----CA=AGGA-k<------C---A-C----A-- ----------AC-t--A-GG-. .....ACtGGA-A?---A --------------
n-m ------------------------------------ . .. - . . . . -----------------------------------G-r--A- . . . . . . . . . . ..GGUXT---T--------T -----

105 e
102 w
105

102
5

114
$

120 *
105 z

>
r
<
WI

G



HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

111C4.Inaapatiemsequencesets

Sibling sequencesare derived from viruses obtained from the same individual. Sets of sequences
frcm the same individual are referred 10 in this section a.ssibl, sib2 , . . In order to facilitate comparisons
between data sel$ we have aligned the sequencespresented here to the N, AmericmEuro~ consensus,
as in section C2.

‘fhe Edinburgh squenca (Balfe cl al., J. Virol. 64:6221-6233 (1990) and Simmonds ef al., J. Vi-

rol. 64:5&lo-50 (1990)) md the Eps~in squemce.s (Epstein et d., Wdogy 180:583-590 (1991)) often
contalncd mcmethan one sequeme dua was identicd within the V3 loop. Whenever them was identity
in V3 amino mid sequencesbelwwn two or more sequencesfrom a single individual, we included the
sequence in lhis section only once. A Iag was included on the squence reference name to indicate how
many squenc.m were identical within a sibling set 10 the one shown, Fm example, B 1,DfR.con3stqs, tie
flrsl sequencein he Epstein seL was extwtly the same as two add.itimal B 1 squences in U@ V3 loop; the
fact lhat It was present three thnes is indicated by the “con3seqs”. Note that idemtity w’~hin the V3 loop

dccs no( imply ickntity in the wrrounding sequences,nor at lhe nucleic acid level.

Also bclti in this section are sibling sequencu from the patient BRU, designated “JB”, and
sequencestlom the patient LAI. Viral isoladons from both of these PaLienlswere attempted at I.hePasteur
Institute in 1983 (Wa.in-Hobaon ef al, Science 2S2:%144 (1991)).Append, virus from the pauent LAI

contaminated a culture which was thought to lx from the patent BRU, and hemceLAI was the source
of tic virus previously known as HIVBRU, now called HIVLAI. Due m the high degree of similarity
between !.he sequencesof HIVLAI and HIV-IHB, these viruses are thought to have originated from lhe
same isolate. For funher clarificatim of the origins of lhese viral squenccs, s.e&Wain-Hobson el al.,
Science 2S2:%1+S4 (1991),Guo G(af.,Numre 349:745-6(1991),Oallo,Nmu.w 351:358(1991).

‘flwsiblingsequenceassignmentspreviouslymmk availablefcxtheMtosa dataset(IARosaeiaf.,
Science249:932-35(1990))inthedatabaseUP&M datedJan.199IandinClenBank,havebeenwiL6dIawn
by theauths, and are currently unti reevaluation; therefore sibling assignmentsof he lARosa data set
are not pescnted here,
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HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

V3 squen~s originating from the patient BRU; the virus is now designated HIVJB:

Wain-Hobson el al., Science 252:%144, (1991):

CONSENSUS*
HIVJB. A046
HIVJB. A051
HIVJB.A045
HIVJB. A049
HIVJB. A053
HIVJB. A055
HIVJB. A050
HIVJB.A064
HIVTB. D24
HIVJB. D29
HIVJB. D30
HIVJB. B067

CTRPNNN. .TRKSIHI ..GPGRAFY. TTGEIIGDIRQAHC
------- ----- ---- -----.. .. ,A-------------
------- -----., N- ..------- ______---------
------ - ------- ______ ---m- -----

., R-------

s----- - ..------- --------- .A-------------
------- ------ ---- ----.. ----------- ----..
------- ..------- ..------- .A--K----------
-------- ----.. P-. .------- .---D ----------
----- -- --------- ------ -. . .A---------H ---
------ - ----- ---- -----., . . .A-------------

D------ ,----- ---. O------ - .A -------------
------ - ----- R- ..---- ---,. .A-------------
----- -- . . --- - - - - . . - ---- - - .A-------------

35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35

The’’A’’serieswas sequenccddkcaty fromastord lymph nodeblopsy from the patient BRU,Lhc “D”
seria from a 19t?3culture of BRU virus wilh JBB donor cells, and B067 from a 1990 culture of lhc
original Isolate fn>m the man BRU,

~uo et al., Ntatun 349:74546 (1991):

HIVJB. con6aeqS ------ --- ------ ----- -. . ., sA------------- 35
HIVJB31 ------ ---- ----. . ---- K----.As=E---R ------- 35
HIVJBD221 ------- ..--RR-s-# .------ R.k\-Q------R--- 35

‘l%e OW squcwc.s are from a 1983 sample of the BRU-JBB donor cell culture sent from the Pasteur
InstituLe to the hbcwatory of Tumor Cell Biology at the NIH.

●Squcnccs are allgned wkh the N, Amcrlctm/Wropean consensus seqwmce,
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HIV. 1 V3 LOOP ANALYSIS

V3 scqucnccsoriginating from the patient LAI, formerly called HIVBRU and originally called LAV- 1, but
now called HIVLAI:

Wain-Hobson er al., Science M2:96144, (1991):

CONSENSUS* CTRPNNN .,TRKSIHI ..GPGWFY .TTGEIIGDIRQA1!C
HIVLAI .L7 ------- ..-----R-QR------V .---K- .--M-----
HIVLAI .L3 -------- ..-----R-QR ------v .-I-K---------

HIVLAI .L2 ------ - ..-----R-QR------V .---K- .-NM-----
HIVLAI .L6 ------- ,.-----R-QR----T-V .-I-K- .-NM-----
HIVLAI .L9 ------ - ..-----R-HR------- .-I-K- .-NM-----
HIVLAI .L4 ------- P ------ ----- ------ ------------ .. .
HIVLAI. L20 ------ ---- ----- ------ ----------- --.. .. . N
HIVLAI .L16 -------- ..-----R-QR ----------------------
HIVIAI .E70 ------- ..-----R-QR ------V .-I-K-.-M-----

HIVMI .E79 ------- ..-----R-QR------V .-I-K- .--M-----
HIVLAI. E69 ------ - ..-----R-QR- -----V.-I-K-. RNM-----
HIVLAI.E86 ------- .,-G---QRQV------V. -I-K-. -NM-----

HIVLAI.K140 ------ - .,-----R-QR------V. -I-K- ,-NM-----
l+IvxJiI.K139 ------ - ..-----R-QR------V. -I-K- .-NV-----
HIVLJ!I.K138 ------- ..-----R-QEE-K---V. -IRK-.EN ------
HIVLAI.K145 ------- ..-----C-QR------V. -I-K-.-NM -----
HIVLAI.K147 ------- ..-----R-QR ------V. -I-K-.-N-----Y
HIVLAI.K155 ------- ..---G-R-QR------v. -I-K-.-NM -----
HIVLAI.K144 ------ - ..-----R-QR------V. -I-K- .--M-----
HIVLAI.K152 ------- ---_.,-_..-------.. ,A-------VG----
HIVLAI.H117 ------- ..-----R-QR ------V. -I-K-.-NM -----

HIVLAI.H116 - - - - --- ., -----R-QR------V. -L-K-. -NM-----

HIvUI.H127 ------ - ,. -----R-QR------V, -I-K-.ENH -----

HIVLAI.H130 -- - -- - D ., ------R-QR------V. -I-K- .-NM -----

HIVLAI.H135 ------ . . . ------R-QR------V. -I-K-.-NM -----

35
36
36
36
36
36
35
35
37
36
36
36
36
36
36
36
36
36
36
36
35
36
36
36
36
35

~c’’L”du ahvclsfmma@pkd blood sample fromthepatlenlLA1 mkenln 1983andstorcd,
The ’’E” scrl~is hnthcorigincl cul[urc ofLAI’s vlruswit.hdoncx JBBccIIs. The’’K”scriesisfmma
boncmarrowculturc (M2T-~)fromwhlch supenmtantwmscnl lo lhc IAcwatoryof TumorCcll Biology
at h NIH. Originally M2T-~ was though[ LOhave been derived from cultured virus from lhc pw.icm
RRU;apparcnllyM2T-/B wascontamlnatcd by vimsfrom tiepat.icnt LAI,?lIe’’H’’scrics lsfromaB.cell
adcpte.dcuhurchu originmcd from M2T-~,

For compadson, some of dmarlysequenccd Lwlatcstitarevcry dmllarto lhescqucmx.s from LAlarc
shown:

Wtdn-Hobson Cl d., Cell 40:9-17 (1985):
IAv ------- ..-----R-QR------V . -I- K- .-NM----- 36

Rcu.ncret ai,, Nam.re 313:277-284 (1985):
BH1O ------- ., -----R-QR------V .- NMK-, -NM----- 36
BHR ------- . . ---K-R-QR------V . -I- K-. -NM----- 36

●SWucncc~ ~ ~ljgn~wi(hI,IIcN, American/Euro~un con~cn~u~.
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I-W-l V3 LOOP ANALYSIS

EDINBURGH SIBLING SEQUENCES:

CONSENSUS*
sibl:
V77171. con2seq3
V77173. con49eq9
gib2:
V072420. con4seq9
v872421
V872422. con4geqs
sib3:
v91605
v91609
v91611.con2seqs
v91613
sib4:
V74164.con3seqs
V74167
v74169
V74179
sib5:
V82711.con2seqs
V02712.con2seqs
v82716
V82717.con2seqs

sib6:
V12834
v12036
v12837
V12840

CTRPNNN. .TRKSIHI. .GPGRAFY .TTGEIIGDIRQAHC

s-=---- ..------- ..A-__v-H.A -------------

S-- - - -- . . ------- . . ----V-H.A -------------

----G-Y. .--ER-S-. .------I .ARRQ----------
G---- -- ..--ER-S-. .------I .AR-Q----------
s---- -- -----.. S-. .------- .A-------------

G----- - -----.. P-.. ------l .A-SQ------K---

----GD-. .-----P-. .------- .A--D----------
G---- -- -.---R-S- ..------I,A-SQ------K---

G-- - - -- -----. . P-, .------- .A--D ----------

------- . . --RG--- ..------- .A--N----------
x----- -,.--RG--- .,------- .lUiRK----------

s---- -- ..--RG---- .------- .A--N ----------

G-- - - -- R WM A. . -- -- -- . . - ---- . ---- -- - - - - - - -

------ - . . ---R-Y- ..-----V- .--EQ--’-N ------

G s--- - --- . . - - - -- - . . --- --- .A--G ----------
------ - R -----..--- --- .. v- .--EQ---X ------
-1------ .---R-Y-, .-----N- .--EQ---N ------

----SK-. .1-R----- .-S----- .-VEKVY--V-K-Y-
s------ ..K-R-M-- ..-S----- .-YEGVT--V-K-Y-

----SK-. .R-M-M--- .-S----- .-VEKVY--V-K-Y-
----S-T. .--R---- ..------- .----VT--VEK-Y-

35

35
35

35
35
35

35
35
35
35

35
35
35
35

35
35
35
35

35
35
35
35

Thcpaticnt V12isan H1Vinfcctcd American hcmophilinc, Theolhcr pcticnls lislcdhcrcarcfrom acohorl
ofHIV infcctcd hcmophilincs from Edinbunh, who had been exposed loan HIV conmrninaLcdbachof
fcctor VII1 In 1984, Pndenls V77, V87, tmdV91 (sibs l, 2, and 3) had closely refn@squcnccs, and
were tiought tobe infeclcd by rclalcd viruses. BfdfccraL, J, ViW. 64:6221-33 (1990), Md Simmonds
Clal,, f. VM,64:51M0-50 (1990),

●’lTcsequcnca crecflgncd wil.h the N. Amcncan/European consensus.
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HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

EPSTEtN ET AL. SIBLING SEQUENCES:

CONSENSUS* CTRPNNN. .TRKSIHI ..GPGIWFY .TTGEIIGDIRQAHC
sibl:
B1.DIR.con3seqs ------- ..--R--N-. .-----L- .---A ----------
B1.IAl.con3seqs ----S-- ..-S------ -------- .A-ER-T --------
B1.IA2.con5seqs ------ -..-SRR-R- ..------V.ARER ----------
B1.IB3 ------ -..-KR--N- . . -----L- .---A ----------

B1.IB5 ------- . . -sRR-s-. .------v.~R ----------

B1.IC4 ------ - ------ - . . -- - ---. . F---------------
B1.I.B1 K----- -..-SRR-R- ..K--K--V.AR-ER---N ------
S1.DIR ----- --..--R--TM..----VL-. ---A--------D-
S1.IA1O ------- ..--R--TM. .----VL- .A--Q----------
S1.IA2 ------ -..---R--N-..-----u- .---A----------
S1.IA6,con4seqs -------..--RR-TM..----VL-. ---Q------K---
S1.IA9.con2seqs ------ -..-------..------- .A--D----------
S1.IB2 ------ -..--R--N-. .---X-L-. ---A ----------
S1,1B4 ------ -..--R--TM..----VL-. ---A----------
S1.IB7 ------- X X. .------- .A--D -----------------

S1.IIA9 - - - --- - . . --RR-TPI. .----VP-o ---Q------K---
S1.IIB1O -I-----, .---G---- .------F ---------------
sib2:
B2.DIR -- --- -- - - - -- - - . . -- -- - -- . --- - --- - - - - - - -.,
B2.IIB2 -1------ --------- - ----------------------
B2,11B7 ------ - G. . --- --- . . M- - --- - - . - - -- -- - --- ---

B2.I.B1 --A---S-. , -------------------------------

B2.I.B2.con2aeq3 ---- - - - - -- - - - - G, . ----- -- . - - - - --- - - - - --. .
B2.I.B1O ------ - G. . --- --- . . D------ ----- ------ ---.
B2.I.B7 -1-----. .---G-Q-. .------F, --------------
S2.DIR - - - - --- G - -- -- -- . -- -- - - - - - - - - --. . --- --- . .
S2,1A5 - - - - - -- ---- - P- . . - - - - - - - . --- - -- - - - - - -- -. .
S2.IA6 -1----- ..-----P- ..------F. --------------
S2,1A7 -------..-------,.------F---------------
S2.1B3 ------- G ------..--- --- .. F,--------------
S2.I.A1l -------,.---G-Q- ..-----NF ---------------
S2.I.A3 -1-----, .---G---- .---G--- o--------------
sib3:
B3.DIR,con5seqs ------ - ---GV-- ..------ -.--., .D-V --------
B3.IB3 ------ - ..---G--M. .------- .A--D----------
S3.IIC1 ------- ..---GV--- .R------ .--.D-V --------
S3.IIC4.con3~eq~ -1-----..---GO ----------- .--,D-V --------

S3.IID1 - ------ - - - - - - -. . . ,------- .A--D ----------

S3.11.D7 ------ - ----- Gv-- , . -- - ---- -- .D----------
S3.11.C5 ------- - K, . --- --- . . R-K----- ---Q--RN--H---

35

35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35

35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35
35

34
35
34

34
35
34

35

13slandsforbrainand S[orsplccn: lhcrrurnbcr followlngrcfersm palienUl,2amJ3 (Epsdncld.,k7mlo#y
180: 583-90(1991)). “DIR”indlcatcst .hatthescqucming wmdonedlrcdyfr nrnthcsarnpl=he olhcl
scqucnc~wcrc frorrrclc!mcs.Adlrccl sqicnccwasoblalncd forsarnplcs Dl,Sl,B2,S2,mulD3.

●’lTcmprmx.sarcaligncdwithlhcN.Amcrkan/Wropmn consensus.
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HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

111C5. V3 Loop Similarity Disuibus.ions

The similarity dissribus.ionsin his sect.icmrdkct the tnngeof variation found among V3 kmp
nuelcasidcsequence-s.Fi.rsI, he similarity bawecn 5(KI V3 loop nucleotide sequenceswas calculated, For
Ihesc hdlial compmlsons, no distinctions were made between insra- versus @erpalient sequences,or for
lhc geographic origin of she sequences(N, Amerkan, European, and AErkan squcnccs were included)
(Fig.l),?ldsLhenwas contrasted with inuapat.ient variation from non-cuhu.rcd scqucncc sets (Fig, 2),
and with the inserptlicnt variation found among African squenccs (Fig. 3). While the overall similarhy
(including bmh Mcr- and imra-patlcnl squcme comparlscms)ranged from identity (100%) to 50% similar,
lhc average slmihrhy was around 90%. In txmtrasg W of scquenea from a single Individual lcnded [o be
more highly comscrvcd,and comparisonsof 17 Afrkan viral squcnccs revealed much grcmcr hemrogenei[y
h is usually found bclwcen N. American and European Isolalcs, Mirwisc sequence similarity scores
were cakuhuod by dividing the number of homologousbasesin Iwo aligned scqucnccsby lhc lolal number
of IXMU in shealigned sequences. For sheV3 Icmpnuclaidcs Wxc arc typically 105 basa, The pcrecnl

similarity was rounded off for ~h pairwlsc comparison (98.4 and 97.7 would bosh h ccmsldcmd98%
dmilar) and she numtcr of compwiscm wilh a given pcrecnt similarity wlthln a set was mkulatcd This
numbu was convcricd to the fraction of M [olal rtimbcr of comparisons within sheset 10 have a particular
pcrccntsimilarhy, md is prmenud In a hlslograr,~.Ocnc.rally for similarity comparisonsof multiple allgned
sequence%an cndrc column is eliminated from ~healignment If My squenca included in M a.llgnmcnlhus
a gap al a given position (U ei d,, J, Mol. l?io,. Euol. S:313-330 (1988)). Bccausc of k limited number
of pMlsions kvallauie in tic V3 loop, and lhc high frqucncy of Inscrtlons and dclctlona, we modlfled his
appwh here and slrnply excluded psilions m each paiswisc squencc similarity comparison for which
cihcr of shctwo squcnces under considcrallon had a gap insmcd.

111.l!)
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HIV-1 V3 LOOP ANALYSIS

Slmllarlty Dlstrlbutlon of V3 Loop Nucleotldes
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Percent Slmilerlty

Flgura 1, SlmllariIy Dimrhdon of Nwlaxkla SquciKU Encoding the V3 bp, Slmilarhy mpar-
Iscmswere ~ bctwen all nuckodcb ~uanws cncodlng dm ~ucnc.a shown In mcdon C2, Includlng
llm N. Arnerk@Europcan :01 and dta African SUU,u well at the ndaiti ~ucnca from IARM eI
al,, Sc{gACe249: 932-3S (IWO)), and ndmtiti ~umca liom W tit two n yet bun publlshed.
No dlsdncdcuu ware mMM fcwIw- vmuI Intrapdant canprkm, and thi# flgura i! moam cmly to show
b ovamll ~lhl variadon within ttm ~uuwxs cmxllng h V3 loop. 7%11dl:t.ribuda Is U on
124,750 plrwlaa ,eqllena compuisom Ch’Sal SqlEH.
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HIV.1 V3 LOOP ANALYSIS

Slmllarity Dlslr~butlon o! IntrapatlentW Loop Nucleotlcles
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Figure 2. Sirrdlsrhy Distribution of Urdti lr~hpadsnt V3 bmp Nuclmlds Sqw’w, l%h
dlstrbudm Is bed cmsimllsrlly com@mds of sibling squc.fms km mch puknl in ths hamophillsc
~ @dfO cl al,, Y, Mm/i 64:6221+3233 (1990) and SirnmondI #1 al,, ~, Vfmd. 64:SS4&S0 (1990)),
and fmn Mn and splcaI dssus ssmplee (Epstein 41 al., &Tmlogy 1W:S83-9CI (1991)), llte aibllng
squeme MU Ue shown h satlon C4; the cmwpndng nw:ldds al@ncmts are atmwn in part 1of the
HIV dahbase, I’hla dhibuuon IS M cm692 pahdse cxunpuiscmsof scqwnca &ivmj from sibling
virusas, fkan the nine Mividusls dcscrhd h W two mdlas Gltal shove, with s range of 4-29 w@cnm
avsl.labb P shhg w.
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HIV2/SIV POL

CONSENSUS

HIV2RO0

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

HIV2D205

SIVMM251

sIvr4Hl 42

SIVHM239

SIVMNE
SIVSNNH4
SIVS14WBJ

CONSENSUS

HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIV2D194

HIV2GH1

HIv2D205

sIvtlF1251

SIV’14F4142

SIVNM239

SIVMNE

SIVS~H4

SIVSMNPBJ

CONSENSUS
HIV2ROD

HIV2NIHZ

HIV21SY

HIV2ST

HIV2BEN

HIv2D194

HIV2GH1

HIv2D205

SIVMH251

SIVFIM142

SIVM14239

SlVHNE
S1VSNMH4
SIVS#W4PBJ

aaaTTcCActTaCCaGTaGAgAgam?atcTGGMaCAqTGGTGGgcagAcTAtTGGCAaGTaACaTGGa
W--T--CC-A--A--A--G-GA--~TC-----G--G------GATA-C--C-----A--G--A---A

m--T--CC-A--A--A--G-GA--TACC-----G--G------GATA-C--C-----A--A--A---A

m--T--CC-A--A--A--A-GA--GACC-----A--G------GATA-C--T-----A---G--A---A
M--T--CC-A--A--A--A-GA--TACC-----A--G------GATA-C--C-----A--G--A---A
~--T--CC-G--A--G--G-GA--GACC-----G--G------GATA-C--C-----A--G--A---A
m--T--CC-A--G--A--G-GA--CACC-----G--A------mTA-C--C-----A--A--A---G
m--C--CT-A--G--G--G-GA--mCC-----G--G------GATA-C--C-----A--G--A---A

GTG--C--TC-G--A--A--A-GA--GACA-----C--G------ACAG-T--C-----A--A--C---A

M--C--CT-A--A--T--G-GG--TGTh-----A--G------ACAG-C--T-----G--~--C---A
~--C--CT-A--A--T--G-AG--TGTA-----W--G------ACAG-C--T-----G--A--C---A
~--C--CT-A--A--T--G-AG--TGTA-----A--G------ACAG-C--T-----G--A--C---A
~--C--CT-A--A--T--G-M--TGTA-----A--G------AUG-C--T-----G--A--C---A
~--C--TT-G--A--A--A-m--UTT-----A--A------ACAG-T--T-----A--A--C---A
AGA--T--TT-G--A--A--G-GA--~TT-----A--A------ACAG-T--T-----A--A--T---A

TcCCagA?TGGGAcTTtqT?TC?ACcCCaCCacTagTcAGatTagt ?TttAAccTaGTaaaaGA?CCtaT
-C--AG-C-----C--CG-G--T--C--A--AC-GG-C--GT-AGCG-TT--CC-G--AG=--T--TA-
-C--AG-C -----C--TG-A--T--C--A--AC-GG-C--GC-AGCA-TT--CC-G--AGGA--G--TG-

-C--AG-C ----- C--CG-A--C--C--A--GT-GG-C--GT-AGCA-TT--CC-G--~--T--TA-

-C--AG-C -----C--CA-A--T--C--G--AC-GG-C--AT-AGTA-TT--CC-G--GW--T--CA-

-C--AG-G -----C--TG-A--T--C--A--AC-GG-C--GT-MCA-TT--CC-A--AGU--T--TA-
-c--AG-G -----C--CG-A--T--C--A--AC-GG-C--GT-GACA-TT--CT-G--AGGA--T--TA-

-C--AG-G ----- C--CG-A--T--C--A--AC-AG-C--GT-UCA-TT--CC-A--AG~--T--TA-

-C--AG-G -----C--TG-C--G--C--A--AT-AA-A--AC-AGCC-AC--CC-A--C~--C--CC-

-A--GG-G -----T--7A-C--A--G--A--AC-AG-A--AT-AGTC-TC--TC-A--GUG--C--TA-
-A--GG-A ----- T--CA-C--A--A--A--AT-AG-A--AT-AGTL-TC--TC-A--GU=--C--TA-

-A--GG-A ----- T--TA-C--A--A--A--GC-AG-A--AT-hGTC-TC--E-A--GmG--C--TA-
-A--GA-A ----- T--TA-C--A--A--A--AC-AG-A--AT-AGTC-TC--TC-G--mG--C--TA-

-A--AG-T -----C--TG-G--A--A--T--CC-AG-C- -AT-AGTC-TC--CC-A--AAAG--G--Th-

-A--AG-A ----- C--TG-G--A--A--T--CT-AG-C--AC-AGTT-TC--CC-A--m--G--TA-

acaaGG7qcAGAaACcTLtTAcacaGATGGaTCaTGcAatAqacaqTCaAaaGAaGGaMaGCAflaTAc

ACCA--TGC ---G--C-TC--CACA ----- A--C--ATAGGCAAAA--A-U--A--A--T---G-A--T

ACCA--CGC ---A--T-TC--CACA -----A--C--ATAGGCAGAA--A-U--A--G--T---G-A--T

AcCA--CGC ---G--C-TC--CACG -----A--T--ATAGGCAAAA--A-U--A--A--T--G-A--T

ACTA--CGC ---A--C-7C--CACA .----A--C.-AtAAGCtitr,-GA-AA--A--A--C---G-A--C

ACCA--CGC ---G--C-TC--CACA -----A--A--ATAGACAGAA--A-GA--A--A--~---G-A---

ACCA--CAC--- G--C-TT--CACA -----A--A--ATAGACAGAA--A-AA--4--A--T---G-A--T

ACCh--CGC--- G--C-TC--CACA -----A--A--ATAGACAGAA--A-AG--A--A--T---C-A--T

AGAA--GAG ---A--C-AC--CACA -----G--C--ATAG~CCCA--A-AG--A--A--T---G-A--T

AGAG--AGA--- A-_r-AT-.TAcA ----- A--A--AT-UCAGCAG--A-AG--A--A--A---G-A--T
AGAG--AGA---A--c .AT--TGTA ----- A--A--GTGAACP,G,A--A-AA--A--A--T---G-A--T

AGAG--AGA ---A--C-AT--TACA -----A--A--ATAAACAGAA--A-U--A--G--T---G-A--T

WC--AGA ---A--C-AT--TGTA -----A--A--ATAAACAGAA--A-AA.--A--A--A---G-A--T

ACAG--AGC ---A--A-TT--TGTA -----A--c--ATAGGcAGAA--A-AA--A--A--7---G-C--7

ACAG--AGC ---A--A-T’C--TGTA ----- A--C--ATAGGCAGAA--A-AA--G--A--T---G-C--T

1764

1700
1777

1777

1091

la37

1091

1837

1037

1840

1840

1052

la40
1;29

1738

1829

1050

1847

1047

1961

1907

1961

1907

1907

1910

1910

1922

1910

1799

1800

1090

1920

1917

1917

2031

1977

2031

1977

1977

1900

1900

1992

1900

1069

1070
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HID, GP1 24)MODELS

In IJWSEP 90 release, on Page III-52, a mcdel for the HIV-2 gp120 -in structure was presented
by Tlm Gregay and udlcngues. Since that t.irne, thae auhrs have Improved their mo&l (Grego~ el
al,, “Struclwe and Functicmin Recombinam HIV-1 gp120 and SPuhion About the Disu16& Bonding
in the gp120 Homologs of HIV-2 and SIV” in Advanus in Experimental Medicine and Biology, in press,
1991), and Lhoscchangescan be H herein.

Again, thesemodels have nol been experimentally verified in W way thal the HIV-1 gp120 suucturc
was verikd (s H1-51 of SE.P90 and Uonard et al., J, Bid, Chem. 265: IO37Y1O382, 1990), For funher
Infonnalkm, commx IX. Timothy ~rc~, Genentech, (415)-2456-1S11.

HIV-2/ROD gpl 20 (Proposed)

0 potenllal glycosylatlon site
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GP120

SIV-MM142 gpl 20 (Proposed)

IN-k

<

-P

130

120

T

[

100 )70

w

“(
1

NH

10
4?0

w-
4M

CO(3H

● pott3ntlal glycosylatlon sltt3
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PHYLOGttNFXIC TRKHS

SEQUENCE DISTANCES and PHYLOOENETIC TREES

In the 1989 compendium (111.65APR 89), a geneml discussionof HIV- I nuclcotide squcncc distarwc
relationships was initiated, At that time, sibling squerm.s rcprcsenling viral fofms taken from the scrnc
palient were found to diffm from one another by up to 3.3% in the env W. Env sequencesrepresenting
diffcrcnl HIV- I infcmd persons in Non.h America, sampled between 1983 and 19116,differed by 6% to
12%, and comparable samples from Zaire covering the same time peficd differed by lypically 16%. T1’Ic
first result, representing intrapatient variatia, was undemslimatcd beutuse it was bawd upcurshofl-term
or long-term culmrcd viral samples, In rccexustudies It is mom commonly tie case that sibling scquenccs
differ by 4% to 6% when viral samples arc directly amplified and sequenced(SCCMeyerhans el al.,Cell
58, 901, 1989; Balfe cl al., J. WOL 64, 6221, 1990; Dclassuset al., J, Wml, 65, 225, 1990; Vmcniwr
G( al., J. WW1. 65, 1779, 199I; Wain-Hobson el al., Science 252, %1, 199l). Mullins md colleagues
at Stanford have found a three-fold difference in the extent of variation, typically, between cullurc-dand
uncultured samples(in press, 199l); in contrastto lhcsc results,exceptionally homogcnooussetsof sibling
and close cousin (linked) squenccs have been reported by McNamy ef al., PNAS 87, 1917, IWO and
by Klcim et al,, AIDS Res, IIutn. Reovviruses 7,417, 1991.

The scccmdsampling result, rcprescnling intcrpmicru variation, is not so Mutely affccud by ax vivo
sckctlon, but it Is subject 10 change in time, as a result of mufaticm, recombination and viral mlgratkm.
Thus em’ V3 and V4V5 scqucnccsfrom HIV- I infwtd personsin a single communily of Florida in 1990
were found to differ by 13% an tlw average (SCCMcmbldily arul Merlnlity Weekly Report of January l%
1991, %1, 40, p.2 I ), The extent of variation obacmmdin this single study was nearly as greal in 1990 as
whal had ~ seen in 19H5 for North America and Zclm taken togelhcr.

‘hew estimates arc minimal estimates for seveml masons: when derived from phylogcnctlc ucc
umdyscs,tky representonly single basechanges-insertions and deletions am not considered in most w
clgorlthms. Accomllngly, when simple distance rncasummcntsarc made in this databaw, wc have elected
not to score gaps in ofdcr to achieve CIOSCcomparison with the tree dlstanca; but also to avoid nrnbiguous
alignmenu thm gap often entcll and to sldcstcp any artifactually Inserted (PCR.gcrrcratcd) stsctchcs, If
“gaps” arc scored, all distnncc relationships musl be asserlcdon tic basis of similarly scored scqucnccs
(“uppkw” should not tM compared with “aangcs”), Moremcr, 11Is most prudent with HIV to score cwh
gap u lhc qulvalcnl of a single base substltut.ion(Rchz el al,, Nahur 351, 358, 199l).

The tmc mdyses shown on the foflowing pages were perfotmcd w dewribcd earlier (III-7 APR 90).
l%cy arc of prirdpal Inmcsl heaursc My include the newly dctermlncd and relulivcly dlvcrgcnl U455
sequemc from Uganda (Oram ef al., A/DS Res, lhun, Retmuirues 6, 1073, 1990), The NOF squcncc
wns kindly ~vldcd prior to publlcallon by Or, Mkhael kkw, Univcrslly of Stcllcnboach, South Afrlcui
llw squcmc &signatod CAM (Cambridge, U. K,) was kindly povldcd by Alllson Mclmosh, Natloml
Instltutc fof Medical Rcs”~h, Mill Hill, Both HIV. ! trees showbfti gag and enw-wcm rooted upon
Ihc SIV-cpz squencc (rm shown), K,alhcrthan present branch lengths (only horimmal branch Icngths arc
rclcvam to distsnm), a bar-scalu is glvcn,
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PHYLOGENETIC TREES

I-IIV1 GAG Tree

(with Ugandan sequence)

Total Sites: 965

Varied Sites: 393
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PHYLOGENETIC TREES

Total Sites: 1144

Varied Sites: 592

HIV1 ENV Tree (with Ugandan sequence)
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IV
Related Sequences

PART Relalcd Sequences

HSPULTR (X05592 YO0070) .,,., . . . . . . . . . . . . . . ...2

HsPuENv (xo5591Ym70) l.,.. ., . ., . . . . . . . . . ...3

SIMSPI(M55279) . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ...5

SIMSP2(M33561) . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . ...6
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tlSPULTR

Locus
DEFINITION
Ac~EssION

SOURCE

REFERENCE

AUTHORS
TITLE

.7JURNAL

COMqENT

!ISPUI.TR 2206 bp SS-RNA

Human spumaretrovirus, }IFV, ONA k)lLh 3’ LTR; bel-1, -2, -3.

x05592 YOC070

Human sp:~maretrovirus, }IFV.

1 [bases 1 LO 2206; enum. 4550 to 6755]

Flueqel,R.M., Rethwilm,A. , Haurcr,B. and Daral,G.

NucleoLide sequence analysis of the env qene and its flankinq

reqlacs of the human spumaretrovirus reveals LWO novel qenes

EMBO J. 6, 2077-2084 (1987)
Recombinant clones LhaL represent tha 3’ part of tha qenoma of the

humaa spumaretrovirus (foamy virus) were established from cDNA

(cione c55) and viral ONA (clone B52). Sae X05591 for C55

sequence. There are 12 octamer sequences, 6 nolamers and one

decamer that form direcL repea~s within the LTR. The indirect

repe#LS include a decamer wiLh a loop size of 78bp ●nd two 0CLdMer9

with a rel.iLively small loop size of 34 and 5bp, respectively.

‘Source: cell type-llSRV-infected HEL fibroblaats; clona-C55;

Dara kindly reviewed (02-sEP-19B7) by Flueqml R.M.

BASE COUNT 691 a 406 C 404 q 625 t

!j!4:C:N

I dLCCtqaaqL LqqadCLLqq qTAAaatata aacccctcaq •CJ~iLdttLJCtqqatccgctq

bel-2 orf ->

6: LqLtLdLKaL qcataaacat caaaqaaact qtt(:tcttqt taaaccttcc accaqttqct

121 caq.+aqgtcc Jaaaccaaqa ccLaqqcacq ALccLqtccL tcqctqtqac atqLLtqaaa

ltll aqcatcacaa KJccLcqqcaq aaacqaccca qqtqaCqdtC CatCqaLadL tJdqLCAtqLq

241 CtLcCaqLaq LqacaccaLq ql.caatqaqc caTGAtcacc atqcaccaac cctctttqqa
c- bel-1

101 atccttqacc qctactatca qqqCtaCLCq ●dqdgtccaq caacctacca aaclLqqdaq

161 LrCdC41,qLc dqqtrJq4ccc ttctqqqaaq ●qqtttatqq ●yactcaatL ttqcJqLcccc

Ii21 cctctqqql.c aqqtqaacdt LcaqtLlt,dt aaqaattatc ●qattctaac ttqctqtcaq

481 qCLqt.dqACC caLLtqcLaa LattLLtcat gqtaCtqatq ●aqaaaLqLt tqaCatLqdt

541 tcaqqr.cctq dr.qtttqqtq ttcLccctcL Ltqtqtttca ●qqtaattta tqaaqqqqca

601 ●tqqqccadd .sqcaaqaaca ●adaacatqq cLqLqcaqac taqqacatqq tcaLcqtaLq

661 qqaqcatqcq dtLaCcqLaa ●qLaqatctq tatqcaaTGA qacaaqqaaa ●qaaaaccct

bel-1 orf ->

“?2: !atqqaqat-a f/qqqLqatqc ●qcLLtqcaa LalqctLatc ●qqttaaaaq qqqctqtaaa

qcarJ!Jqt.(Jcl. tqqcatcdcc Lqtacttaac LacAA*qCtt Lqc*qttLca CaqaaCCdLL

,tl.qqcaqJf:, ~.(:.l(:c_4aLcc t,i(~{ldttqq~CJd.i~fJaCdLC tt IJCLCdL!~Ij LLaccaaqca

,I(:t. I!l ,I!IAHII (:!, *..l Lqqacc tcil,~aqa(lqd aql, .+acqdqq ●qaqqqtqtq qLqqadtqt. c

4ctaqaa,icc aqqqadaaca dqllaqqaqaq LA! !.acaqqq ●aqqaqqtqa ●qdacctcdt

l~[:r.c.la,zla(:lcctqCLcC LCalaqAcqL acc!qf#qaLq dqaq~CdC4d qqttCLtd4d

L? qtr:(:l,,:,IL L(:qcr,dcIcc clcLqacaLc (:aacqcTGAa cL4CLdadqC dLLq(:cttaL

<- bal-2

‘lr~(!~‘4r#d#a~l I rlqLcdf’cqA ~dqCl~,#a~dL q4LLflt.acta qCCqCdqaa4 qaLc~qadca

I l’GA(!#,la(la l(JacLc#qqa tq.4a4Ll-aqaaaaJqqLqqq ●aaqLqqaLd lt,~LqdCCCc

<- t)el-1

] l?) l,qLLaqc#f:I. L1.aLacaaLa L1.41alclqc Lta#ql!lal.d qaaqcLLt.ca CAtdCl,Cd(JL
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IISPLIENV

LOCUS

3EFINITION

ACCESS ION

SOURCE

REFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

COMMENT

BASE COUNT

ORIGIN

1

pol ->

61

121

181

241

301

361

421

481

541

601

661

-121

“701
i341

901

961

1021

1001
1141

1701

l~bi

I .321
I.llil
1441
1501
l\61
16)1
Ifllll
1141

IllIll

IH61
1971
1$111
;041

/101
)161
)>)1

HSPUENV 4549 bp 55-RNA

Human spumaretrovirus [HFV or foamy virus) genomic RNA with env

qene.

X05591 YOO070
Human spumaracrovirus I{FV.

1 (ba~eg 1 to 4549; enum. 1 co 4549)
Flueqel,R.M. , Rechwilm,A. , Flaurer,B. and Darai,G.

Nucleocide sequence analysis of the env gene and lts flankinq

reqions of the human spumdretrovlrus reveals two novel genes

EMBO J. 6, 2077-20B4 (1987)

Recombinant clor,ag that represent the 3’ part of the genome of che

human spumaretrovlru~ [foamy virus) were ●scabli~hed from viral DNA
[clone C55; see x05592) and cDNA (clone B52). Th@ reqion common to

both viral Inserts comprises S17 bp (from the BamHI at bp 4546 in

X05591 to the HINDIII site at bp 816 in X05592 corresondiq to bp

5365 in a fusloned viral sequence. The env precursor polypeptide

contains 14 pot. N-linked qlycosylation sites, ●source: cell

type-HSRV-infected HZL flbroblasts; clone-B52;

Data kindly reviewed (02-sEP-19E7) by Fluagel R,H.
1525 a 012 c 005 q 1327 t

aaqctLqcca

qcaqaqtLqq

tdtLtttLdq

cctcaqtcaq

qaaqccactc

qttaaacaac

qqtcctattc

attqqacctt

acaqqattca

ctcaaLqtac

ttcacttctt

actccttatc

cttttaacta

Cdacttqctt

tttqqtat~q

qaaqaacttt

qcctcctcLc

cLqctLcLtT

CJCJdCtqtL(lL

aaccLa(:tl.(:

aa~aLqaaTA

cccaaqgaaq ttaLqtqrjtC aatcqtaata ccaaaaaacc aaacccqqat

atcaattatt acaqqqtcat Latataaaaq qaLJLCCCaA aCaat*taCa

aaqatqqcaa aqtaaaaqtt tccaqacctq aaqqggt:aa ● attattccc

acaqacaaaa aattq:qctt caaqcccaca atttqqct.ca caccqqacqt

Ltttaaaaat tqccaaccLt tattqqtqqc Caaatatqaq aaagqatqtq

taqqacqctq tcaacaqtqt ttaatcacaa ●tqcttccaa caaaqcctct

taaqdccaqa taqqcctcaa ●aaccttttq ● taaattctt tattqactat

tqcciccttc acaqgqatac ctatatqtat taqtaqttq’. tqatqgaatq

cttqqttata cc:ccact,aaq qctccttcta ctaqcqcaac tqttaaatct

tcactaqtat tqcaattcca aaqgtqa~tc ●ctctqatca ●qqtqca9ca

caacctttqc tqaatqqqca ●aqqdaaqaq qtatacattt qqaattcaqt

acccccaaaq tqqtaqtaacj qtqqaaaqqa aaaataqtqa tataaaacqa

aactqctaqt aqqdaqaccc acaaaqtqqt ●tgacctatt qcctqttqta

taaacaacac cLaLaqccct qtattaaaat ● Lactccaca tcaactctta

aLtcaaaLac tccatttqca aatcaaqata cactTGActt qaccaqaqaa

S1 orf ->

cLCttLLaCa qqadattcqt aCtLcLtLaL accaLccatc Cacccctcca

qttcctqqtc tcctqttqtL gqccaattqq tcdqyaqaqq qtqqctaqqc

GAqacctc.qL tqqcataadc cqLCtdCLqL acttaaqqLq ttqaatccaa

<- po 1

Lat.tLtgqac catcttqqca ●catcdqaac tqLddqtatd qdLadtttAa

tcatc!aqaat qqcaccacca ATGaca(:t.qc aacaalqcjat catLtqqaaa

anv ->

A~qcqcatqa qqcacttcaa ● ataca~caa ctqtqactqa dcaqcaqaaq

<- S1 orf

tactqqacaL Lcaaa4Lqaa qaayLacaal: caacLaqqaq ●qataaattL

tLtaL~cLtq l.LqLIJ(:LaCt -qCt,CAA(#A(~ LaLL(jqCCtq qatqtLLLta

LqttaaLcaL LqLLttqql.L l.caLqcLl.Lq Lqacl.at.aLc caq#aL*c#a

al,aL1.caqqL tlLla!JgA(:f:L qLaALaqAct qqaaLqt.tAc L(:aa4qaq(.L

(:(:1 t,~caqac I aqaaqqfiLt, qcacqL1.L!cc 1.taqA4LqcA qcaLcctqLt

tflqaqqtaaa ‘!,aLq~cl,a(lL aLLCcdcaaq qtqLatacta Lqaaccccal.

l.~ql.,~qt.qaa ,lqaq#qq,lLc cLaqqL(:ttL [!LCa~ALLCL q4tqaLta~t.

! I.qcl,aal.aa lqcLa.tLLLq ●cdcaaqaaq laaagaaqLL ql.Laat!Lqaa

.I.iqtaatqcd daql I I IIIC4 qaLql AAI qd i tqmctl. t.qa ast. trcl. Ll, a

II IIjml (.anr~a .IC. aal al aLa (!a Laqaa #at. !;l.Lat.ca4qa Al l.lqca aaL

lil~.lal,a!~a aqaar(!l!ada (!l’qtqqc’l:la a(JrJAIJqqccl, l.aLaqtiLqal

t~~.(.mqql I.a (’r~i.q(!lqq~ tLaacct.lLa ~1.wacaqlc laL1.Lqqqal
.iatll!lqa!~~{l I .11(Aqa(h(:l. qt!a#aL1.rJl{A (!n.1~.aaaqaq Laaal at!l(~a
t ,lqqa4ql I I I I .II,sI.I(!!”I sqcaqccl,q~ (Jac~.a4L(:aa l,qllaql.caL

f~l a(lt qat (:,i 41 I al .tI I (.t a~.tli;ill~l.t $lmla!l~~aa ~ arraL.lqaa

II(II t I ,. I (Jr!! I .4,11 a,l,l(. t ,1 ,1,11 ,1,1,. (, I I a (..II 1,1 II,144C (,1 (,nl Jl ,It I II

(,! ,,1 I (,,v;a,l (Iilal I r~rlar~! !(1 1!1.111111.1 Aaaalq(. t !.1 ql.1 t AIIAIIA.1
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IISPUENV

2281
2341
2401
2461
2521
2581
2641
2701
2761
2021
2801
2941
3001
3061
3121
3101
3241
3301
3361
34-1
3481
3541
3601
3661
3721
3781

384;.
3901
3961
4021
4oel

4141

4201

bel-

4261

4321

4301

4441

4501

atcaatgtqt tagatatctg

taLcccttcC ctctacgqga

qttccagaat qtqatggatt

cgtagatcct qqayaagtaa

actaagagat gtctgtatta
tatLtagcat accaaaaqaa

qaccaaqatt atqaagtcta

gqaattgata cagttttatt

aatgaaatgc ctaatqcaag
tatcccaatg ttactaggga

gataataact acqctaagtL

ttatctcaaa tatcagatat

gatcaLgcaa taaccttaat

tttgccqtac aacatttgca

agaatagact gqacctacac

qatgagatqa aaqtaacaaa
cataqttctc ccacagctac
aaaca~atct acttgaataa

ggacaattga ctcatgcaac

gagactatat ●tctgcatct

qtaaaqatag tqcaqccttq

gaagctqtaa aaqaaccatt
ctggcaaqtt ccacaqactq

gaaacaaccjc catgccttgg

aqctttqar;c cacgactqcc

gcaadadtca aagggataaa

attqaaagaq caaaagctqa
tqqatacaac aqctagctqc

caaqqaattg gtaacttttt

ctcttqgqat acttaaagcc

atatt,taaqa ttqtdtcatq

qaattcaqga cctqcaqact

aqcTGActat tqctgaqqaa

.1 orf ->

aqaqaagtca ●atqtqtqtc

catattaaac tgCdgqdLtq

rlqdCttatLL tatqtqqatt

LLLacaqLtt ctLqqqaaca

~qLALdtLtL qLqaLqctqt

caqcaaacct qaatctqtaa tactatLqaa tacttcatac

aqqa9attgt aattttacta aaqatatgat ctctcagttq
Ltataacaat tctaaqtqga tgcatacgca tccatatgct

qaagaatqaa aaagaaqaaa ctaaatqtaq aghtgggqaa

tcccLcatqg qacagtcccq aatctacata tgattttqqc

ttttccttcc cctatctgta tagaaca. ca gaaaattaga

tcctttqtat caaqaacqca aaatagcl.tc taaaqcatat

ctccctaaaq aattttctta attatac~qq aactcctqta

agctttcqca ggcctaataq atcccaaqt: tcctccttcc

acattaLacL tcctqtaata ataqgaaaaq aagaaqtgtt
aaggtccatq qggtatgcac ttacaqqagc agcgcaaacc

taatgatqaa ●acttacagc ●aqgaatata tttattaagq

qgaagctaca ttqcatqata tatctgttat qgaagqaatq

tacacacttg aatcatttga aqacaatgct cctaqaaaga
qtctagtact tgqctaca~c aacaattaca gaaatctqat

qagaactqct ●qaagtttqq tatattatgt taaacaaacc

agcctgqgag ●ttqqattat atcatqaact gqttatacct

ttggaatqtt gtcaatatag gtcacttaqt taaatcaqct

catagctcat ccttatgaaa taatcaataa qqaatgtqta

tgaqgactqc acaagacaaq attatqtcat atqtqatqtg

tgqcaatagc tcagacacqa gtqattgtcc tqtctgggct

tgcgcaagtc ●atcctctqa aaaacqqaaq ttatctgqtt

tcagatccca ccatatgttc ctaqcatcgt qactqttaat

actqqacttt aaaaggccac tgqttqcgqa ●gaaagattg

● aatctacaa ctaaqattac cacatttqjt tqqaattatt

aacagaaqtc acatcctctq gagaaagtat ●aaaqagcaq

gctccttcga ctqqacattc acqagqqaqa tactcctqcc

aqcaacaaaq qacqcctgqc cagcaqcaqc ttctqctcta

atctggqact qcccaaqqaa tatttqgaac tqcctttagt

tatcctaata qqaqtagqqg tcattctctt ggttattctt

qaLtcctacq ●aaaaqaaga atcaqTAGcc tccacctctq
c- gnv

ctqaqtqaqc ttqttqgccc tgaaaatgcc ggaqagqqaq

cctqaaaqaa aatcctcgac qccccagacq ●tatacc*aa

ttatcatqca tataaaqaaa ttqaqgacaa acatcctcaa

qatccccaca ccaqagqaaa tqaqtaaqtc ●ctctgtaaa

qtaLaqtqca qaaaaqqcct caqaqatttt ●aqqatgcct

aLcaqatact .qaccctqacL qttttatuqt ●aqcLataca

aatacal-qat cccatqccca Laaqalqqq

bol-1 orf ->
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S131SI’I

I
LOCUS

2EFINITION
ACCESSION

SOURCE

SEGMENT

NEFERENCE

AUTHORS

TITLE

JOURNAL

SIHSPI 1665 bp 55-RNA

Simian spumavirag, SFV-1, :.TR and f!ankinq sequence.

M55219

Simian spumavirus (SFV-1).

1 of 2.

1 [bases 1 to !665)

Margia,A. , Shaw,K.E.S., PratL-Lowe,E. , Barry,P.A. and I.uciw,P.A.

Simian foamy virus type 1 is d rccrovlrus which encodes a tran~-

crlptlonai transaccivator

J. virl. 64, 359S-3604 (1990)

COMUENT Kindly submitted in computer readable form by K.Shaw and P.1.uciw,

University of California at Davlg.

FEATURES from Lo/span description

LTR 1 1645

IIASE COUNT 506 a 303 c 347 q 509 t

ORIGIN

1 aatatqqtaq t.tqcqaqgaq aqqqtqtqqc aqacaqccac Laaatgcata qqaccdqaqq

61 aggaaaatta cLggcqtqaa LaLqaLcacc qLqqdCttLt tccLatqqtl ccaaacaaqc

12] Lq*.ctccLac ctqgqtgaga catqctgccc cctaccqtat ccaqaqgttc gcaacaccat

181 atqatCtCCa qLattttqCa aaLqaqCttC taCCCCCLqq tttcagtaLa aCqaCtCCCa

241 aqqgaqtqaq rcataccaqt qatcqaaggc tccattatqg ●aatqaaqqa actctccaqq

3f31 agtataaKqa gaactgtgat aaqqttaaqa qagqatatqa tqaaatatct tCCdgtqdLL

361 aCtCaqaLqa aq~ttaataq aaaLtL.iccc aqcaactqct taCqctLqct LatqatLcaL

421 qcctLtqttt ayqataaqaq aaqctttaaa cataqttaat. ccttaqgaaq catttqqtaa
481 attctactaa gcagac(.tqt tcaLttacta ccqtqcttcc qatqqaqaac cLaqqqacqa

541 qqctqLqaqt tCddCaLCdL Ccttacctcg altqtctccc tLttcctttt Ctttttaata

601 ●gdattacqc aataqqtLLa aqtatadaat tataataaqt Laatcctaaq qqaqqqdqlq

661 gaacqtccty ●taqaaaaca qacaLqacqc tctcccatcc ctccttttct catatLcaaa

721 tctaaaqtaa yctt.qttqat’ LttCtqCC.3q ctqttaqcat aqaaqtatqa taaaacaqqa

781 aaccacaaac aqqtqaaqqc tiLqCLCaCLq aataaaLtqa ctaqtctttq Cccaaqaa(:c

E41 caqqqagcaq tqtLqLqtqt tcaaatctca ●Laatqcatc ctqqtcqttc ttti a.idat
901 tatqtcaLtq Laaacatcat ●tqaaaqcaa qaaaLqacLt tqtaaqacca caqaqqqaaa

961 taqctaatqr. qcaadqtatc aaccttqtac tLqqCLqttC tcctttqqta Ltcaaqttca

1021 adtcctqtaa actqtqctac caccqat.qLaatatLqtqta 4Laatqtqtt ttcLaLatqa

1081 qtqtaaaaLt ●act.cctqat qactc~cqaq (;LqddLqqCt cacaqtqaac qacqacLqaa

1141 LcLLccLtac q(.tqcqtLqc caccaccLcc aqqaacqcaq tqqqtataqa qcaqtqaaLL

1201 Ccaqaatctc tLcatactaa cLacaLtcLL tLqtattcaa aqataqqaac taqqaaaata

1?61 qtttqyaaLq LLgLdttdqC LatLt.aqaaa qaLataaaaa cataqqaaLa qattqtacqq

13?1 qaqctcttcd cl.actcqctq cqccqaqaqt qtLtqaqact ctccaqqclL qqtaaqa,4aL

]38] attdtadtCt t.qtt~ttctq .+t.CCtLLdtL qCtCtqCLdt LLaqaLtgta aLqqqLaatq

144] qcaaLqcL1.a atcagatttq qtLcaaLaaa ccqacttaat Lcqaqaacca Lactta!tl A

1501 ttqtr!tcttt cAatacLtLa Iqtaaaqtqa ●aqqaqL1.qt. qLqt.Laqcct LqCtLdqlqA

1561 accaLctaql !lyqataaqtq (Iqtactdcac LLaLcaLaaq dqqtqt,LAilt, Iccta.lqqat

1671 aaicaal.aca caataLtcca cqacaal Lqq cqccc~~r!ql. qqqq(!
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SIN1SP2

:.:)C:”5 S: HSP2 3534 bp 99-RNA

:’!~F!!JIT:uN Simian sp:~mavirus sFV-1, parLlai poi cds, cumplete env cds.

ACCKSSICIN M33561
~/::RCE Simidn spum,lvifus (SFV-1).

:;!::;MENT 2 of 2.
:,:.’:..~~: NCE ~ (ba~us 1 LO 3534)

AU7110!lS Merqla,A., Shaw,K.E.S., Lackner,J.E. and Luciw,P,A.
,...”.
. ..= E Relationship of che env qenes and tha endonuclease domain of the

pol qenes of simian foamy virus type 1 and hurntn foamy virus

.:OURNAL J. Vlrol. 64, 406-410 (1990)

CUHHENT Kindly submitted In computer readable form by K.Shaw and P.Luciw,

University of California aL Davis. The iiuman (HFV) and simian (SW)

pol ●nd @nv ●mino acid sequences dLGo rc:pectlvely, about 84b and

641 similar.

14ASK CGUNY’ 1165 a 640 C 674 q 1047 t

!)14:G:N

1 qaaLrcaqLa r:cctt~cca cccccaaaqL aqtqqtJa~q tqq~aaqq~a daataqtqac

p(l: ->

61 ~tLaaac.qac l.LttaacLaa acLqCtaat L qgqaqacctq ccaaqtqqta tqatctacLa

:~1 (,CtqLL(;LdC ,lALLqqCCLt Aa~ta~ttCL Lataqtccct CLtCtAaata LaCtCCtCat

:El .!a,iclcLLIJL LtyqL.qtaqa LtccAacaca Ccqtttqcaa dttctqatac ●cttqaCLta

>~i tCCaq~ya.Iq ,LqqaaCLqLC LcLLttacaq qaAALL4qat Cttctctaca Ccaqccadcc

.J~l lC(:cctcct(~ [:ctccLctCy LtcctqqtCt CCttCtqLLq qCCaaCtaqt CCaqqaqaqq

161 l]td(JCLCIJCC (-LqcttcACt LcqaccacqC LqqCaLaaqC CtaCaqCtat tttqqaqqLC

421 (]Lq,4dLCCLC qqdcaqtqat 4atLttqqaC catcttqqct ●caq~cqtac Lqtatqtqct

491 qacaacctla ,iqLtaacaqc LLatcaqqat aatqqcacct ccaATCactc tqqaacaatq

env start ->

541 qctctlalqg aaqaaqtLqA qtcaaqcaca tcaaqcactT GAaaatqLa* ccaccttqac
<- po 1

601 Lq#qq~araq adqca,+caaq ttat,aataqa catLcarJcat qtaqacqttq ttcctactaq

661 qa:qqtc~da LLqaaatatc Lqqcct~tLc ●tqctqcqct ●ctaqcacac qtqcattqtq

7?1 (:LrJqaLaqL(; !l.iqLLLqcq tcLLqCtaL’ aqttqtattt ●tatcctqct Itqtqtcaat

~el ,~!.(:,:aqq~la ca,ll,qqaaLa ●lJqatatCqC Lq[Ltctqqt CcaqtCAttq ●CLqqaatqt.

fi41 laqCCd4raA (]clqtq4LLc ●acaaaLAaq aqctaa~aqa tLaqCdAqAt Caattaqqqt



?lC! al :.qklllL]’. :.!) ].”’- qqt. cdLc ! [id:-LcdLq: addqq LLa,ltJ CaLCCLt.+t. q adiILd,ILt.id

?“~6! LAa(](lcla:!JL .l:l LiJa CaC! i: .ld:d LLta Ca LC1. l(JrLqqaa Lqca Ltaqaq aqqa LLatq L

?0?: qdL:LtJ:q.lc dl. aqta Caad 1 ,1.]: t.caacc ,iL(JIq(J.iad L qCaa Caqad L tqarJ!~; dLLq

28~: LCCrlq L,ilJCd f]C~K.LadaqCJ L(Jddqa CLCC rIta LdLLC.+d CJtqt CtCCCC tqa,-i(Jaa Lqq

2941 .iaqLL~lLLa l]LLLtaLC1.A (;Lact.a.4qqa tL(]tLCLdt.i CCtqCaKdL(] tdCCtdyIqL

30C; qqLC,i(:dqLc rlrILqaaaC,l[l !.I.ld(JLqcLI, L(]qaql.rl(JJf] LttCaC.+aaC CdCLtLaLqC

J06: Lq,aaaca,l.1,1 ,lccaqctatq ,i,l(:c,lcdaqt r.ccqcdl LICI aaqcLtcqLL LdcccC.dcLL

:)121 qacl,]qqac: ALLqCCaqCL Lqc,l,lLcacL qqaa,iLAgda qLLdCLtCLa Cacaaqag,la

118: ! l!,lad,lq,lt: Caqdtcqaad qqqccaaaqc aCa(JCt.t.CLC CqqCtqqdCd LLCdCqdJqq

324: A(JdCLLLCC: q.iCLqqCLqd rIdC.lillJLCLJC CtctLJc~AcC dqLJLJdCqttt qqCCt9ClqC

1301 dfJCLtCCLLL ,ltaCadqqd,] !.,i\]qLddCLt ctLaLctaaL aCLqCCCdgq qqdtdtLCqq

3361 CLCdqC(](;Ld aqcctccc,il cctd[gcaad dcctdtttLq ataqqaatdq qaqttaL._rl

3471 qCLLdLt(JCC C.).tCLLLttd ,iq.lLddLdCC dLqqCtLCCt qgqa4qCtCd aqaaqaal,TG

.]4B! Aqdq,IiiCLL(. tacaLcaLct accaqdqqdc qaLccaccaq cdqdtCtddC LCdL

c- env

.
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Communications

The 1989 and 1990 releasesof the Human Rerrovimses and AIDS darabasecontained a lisl
of supplemental rcfcrcnccs capmrcd from he molw.rlar subset of MEDLINE as communicald
through GENINFO at the Nalional CenEr for Biornedicaf Communications, Nationaf Library of
Medicine, National Instilutcs of Hcall-h, Belhcs@ M@and. The reference set published in he
1990 compendium hmsnol been updahxl at the time of publication md will not be included in Lhis
issue of the 199 I compendium. An updated list will be published tater !t~i$ year. The complete list

of rcfcrenccs published in tic 19H9 and 1990 compendia can be made available upon recpesL

l?Ic enclosed diskclw ccn’nprisc the ckctronic plion of Part V, providing HIV and SIV
nucleic xid and protein sequences in ASCII charwters, As a general ride, American and non-
Eurofxxn users rcccivc nucleic acid files in (3enBank format and protein files in a reduced PIR

formal. Europxtn users rcceivc Ihcse tiles in EMBL and Swiss-Prot formats. Both PC-IX3S and
Apple Macintosh formuued diskettes arc available; which formot you rcxcive depends upon what

you have requested. If you wish to change the diskette formal or the file formats, simply contact

us UI 505-665-1356 or fax a rnessagcto us at 505-665-3493. If you wish to contact us via the

posurl sc~ice, our address is: HIV Squcncc Darabase, T-10, MS K710, LANL, LCM Alarms, NM,
87545, U.S.A. The diskcues comain READ, ME files to provide you with the mosl recent information
regarding [heir comcnts.

GcnBmk, the EMBL Data Library, and the DNA Data Bank of Japan have begun to implement
o new, standard FEATURE Tublc format which is intended to increase the amount and lypc of
muchmc-pnrsible inforrnalicm contained in the FEATURE tabk, and which will enhance dwa-sharing
Iwtwccn the databases. As parl of a grudual conversion to the ncw formal, old enuies from lhc AIDS

dwabasc will bc prescnuxl wilh the ncw FEATURE table formal and new CNrevisal cmrics will be
prcscnld in lhc old FEATURE tublc format. By ttu cnd of 1991, all nuchxxide sequence entries
will & in [k ncw [ormul,
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